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La composition des intégrons en
cassettes aadB et aacA4 est différente entre
les 2 sites. Ces marqueurs sont plus abondants
(environ 1 log) dans les fèces issues du LDD.
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CONTEXTE
Les Zones de Rejet Végétalisées (ZRV), zones humides artificielles, reçoivent de l’eau traitée en sortie de Station de Traitement des Eaux Usées (STEU) avant de la déverser
dans l’environnement. Ce passage dans la ZRV a pour but principal d’améliorer la qualité physico-chimique de ces eaux en abattant les concentrations de certains éléments
chimiques1 ou encore de produits médicamenteux2.

Néanmoins, les STEU ne sont pas conçues pour éliminer la totalité des gènes de résistance aux antibiotiques (GRA) et des Éléments Génétiques Mobiles (EGM) qui les portent
dans les eaux usées3,4. Ces GRA/EGM sont alors rejetés en aval de la station de traitement, notamment dans les ZRV. De plus, l’impact du passage de l’eau dans la ZRV d’un
point de vue antibiorésistance reste à ce jour inconnu. Il est donc nécessaire d’analyser le devenir des GRA/EGM.

Le but ici est ainsi de déterminer si, déverser de l’eau traitée dans la ZRV, permettrait de faire chuter la concentration de certains marqueurs d’antibiorésistance ou au
contraire d’augmenter leur abondance au sein de l’environnement aquatique récepteur. Des campagnes d’échantillonnage mensuelles sur la ZRV de l’agglomération du Grand
Reims recevant de l’eau traitée par la STEU sont réalisées. Cette zone de rejet végétalisée, située en amont de La Vesle, est constituée de trois bassins de 2 hectares chacun et
plantés de différents végétaux. Cette ZRV est également un foyer de diversité de la faune locale avec la présence de cygnes, ragondins, renards…
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n = 2

LDD : Lac du Der, zone protégée, témoin

Pas de différence significative même si
l’abondance relative en intI1 est différente
entre les 2 sites de prélèvement.

Souches productrices d'OXA-48 : Raoultella
spp., Citrobacter freundii, Enterobacter
hormaechei, Klebsiella oxytoca, Klebsiella
oxytoca.

Espèces détectées dans les fèces : E. coli A, E. coli B1, E. coli B2, E. coli D, Aeromonas eucrenophila, 
Aeromonas caviae, Citrobacter freundii, Acinetobacter calcoaceticus, Pseudomonas fragi. 

Baisse de 2 log entre ESTEU et SSTEU.
Baisse de 1 log Entrée vs. Sortie des
bassins.
Quantifications relativement équivalentes
entre les 3 sorties de bassin.
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Variabilité au fil des mois avec un pic en février/mars
2024 sur les sorties de bassins. Baisse significative Entrée
vs. Sortie de bassins en novembre, décembre 2023.

n = 2

n = 2

          Forte diminution en février/mars 2024 sur les sorties 
de bassins. Baisse significative Entrée vs. Sortie de bassins 
en octobre, novembre 2023 et février, mars, avril 2024. 

Variabilité au fil des mois avec des pics en janvier et
avril 2024 en sorties de bassin. Augmentation Entrée vs.
Sortie en janvier, avril, mai 2024.

Faible variabilité des abondances au fil des mois.           Variabilité des abondances au fil des mois avec des 
pics en décembre 2023 et juin 2024 sur les sorties de 
bassins. Augmentation Entrée vs. Sortie de bassins en 
novembre, décembre 2023 et avril 2024. 

Variabilité des abondances au fil des mois avec un
pic en décembre et avril 2024 en sorties de bassin. Baisse
significative Entrée vs. Sortie de bassins en octobre,
novembre 2023 et février, mars 2024. Proportion de résistances (44 fèces)  : 

Lieux ESTEU SSTEU B2E B1S B2S B3S

Phylogénie des souches
E. coli A, B1, B2 A, B1, D A, B1, D A, B1, B2, 

D
A, B1, B2, 

D
A, B1, B2, 

D

* Test de Student, 
p-value <0,05

Fréquence de détection de résistances (tous les mois cumulés)
ESTEU SSTEU B2E B1S B2S B3S

CTXM-1 86% 86% 71% 14% 0% 14%
CTXM-9 57% 29% 14% 0% 0% 14%

MDR 0% 14% 14% 0% 0% 0%
OXA-48 100% 57% 14% 0% 0% 0%

MÉTHODES
Site d’échantillonnage : 

- 50 mL (ESTEP),
- 100 mL (SSTEP, B2E, 

B1S, B2S, B3S)

Fèces : 
250 mg

Filtration et concentration des bactéries

Extraction d’ADN
Quantification des marqueurs (qPCR) :
- ADNr 16S,
- EGM : Intégrons de classe 1 (intI1),

plasmides des familles IncF et IncP,
- Cassettes d’intégron : aadA, aadB, aacA4.

EGM : 
େ୭୮୧ୣୱ ாீெ

େ୭୮୧ୣୱ ୅ୈ୒୰ ଵ଺ୗ

Cassette d’intégron : 
େ୭୮୧ୣୱ ௖௔௦௦௘௧௧௘

େ୭୮୧ୣୱ ௜௡௧ூଵ

Abondances relatives

Dénombrement des coliformes totaux sur m-ColiBlue24

Dénombrement d’Enterobacterales 
résistantes aux céphalosporines de 

dernières générations (ESC-R) et aux 
carbapénèmes (CP-R) 

Antibiogrammes

Il est compliqué de conclure que le passage de l’eau dans la ZRV entraine une amélioration de la qualité de l’eau du point de vue de l’antibiorésistance. S’il y a une amélioration de cette qualité, celle-ci n’est pas clairement constatable.
En effet, tous les marqueurs suivis ne semblent pas réagir de la même manière durant ce passage dans la ZRV. Par exemple, la variation de l’abondance en intégrons de classe 1 est différente de celle des deux familles de plasmides. En
ce qui concerne les GRA, les abondances des cassettes aadA et aacA4 fluctuent de la même manière. De plus, il y a une diminution significative des quantités en E. coli et entérobactéries résistances le long du processus d’assainissement
de l’eau. La quantité de biomasse bactérienne (Données ADNr 16S non montrées) variant peu durant ce processus, il serait intéressant d’étudier une potentielle modification de la composition des communautés microbiennes le long de
la ZRV. Par ailleurs, s’intéresser aux phénomènes de transfert de gènes pourrait être une voie permettant de mieux comprendre le devenir de l’antibiorésistance dans cet écosystème. Pour les fèces de cygnes, une différence semble se
profiler pour les abondances en intégrons de classe 1 et en cassettes aadB et aacA4 en comparaison aux échantillons issus du Lac du Der. La composition du microbiote de ces animaux est ainsi différente entre les deux sites.

Résistance BLSE CHN CTXM-1 CTXM-9 MDR VIM
Proportion 14% 2% 23% 7% 5% 2%

Diminution
des proportions
d’entérobactéries
antibiorésistantes le
long du processus.


