Résumé 
L’objectif de cette étude a été l’évaluation et la caractérisation de la résistance aux antibiotiques, principalement au béta-lactamines et aux fluoroquinolones dans différents compartiments de l’environnement aquatique pollué ou non. Une première étude réalisée au niveau de la STEP de Boumerdes  avait pour objectif l'évaluation de l'effet du traitement des eaux usées par boues activées sur la résistance bactérienne aux antibiotiques. Globalement, les taux de résistances ont été significativement plus élevés dans l'eau traitée que dans l'eau brute. Parmi 48 coliformes résistants au céfotaxime, la production de BLSE a été détectée chez 40 (83,3%) isolats, 19 (Klebsiella pneumoniae, n = 11, et Escherichia coli, n = 8) de l'eau brute et 21 (Klebsiella pneumoniae, n = 20 et Escherichia coli, n = 1) de l'eau traitée. Le typage moléculaire des isolats producteurs de BLSE a montré un plus grand nombre de génotypes dans l'eau brute (n = 11) par rapport à l'eau traitée (n = 3), avec la persistance d'un génotype et l'émergence de deux nouveaux dans l'eau traitée. Toutes les BLSE détectée appartiennent au groupe CTX-M du groupe1. La caractérisation génétique de ces BLSE chez 21 souches différentes a révélé la présence de blaCTXM-3 et  blaCTXM-15 associée à la production de TEM-1, OXA-1, QnrB1, aac6’-Ib-cr, aac6’-Ib et les intégrons de classe 1. Les mutations QRDR dans gyrA ont révélé la présence de la double mutation S83L et  D87N chez toutes les E.coli et la mutation S83I  chez  7 K. pneumoniae alors qu’une seule mutation S80I a été détectée dans le gène parC chez 9 K. pneumoniae et 6 E.coli. blaCTXM-3 est codé par un plasmide du groupe L/M alors que blaCTXM-15 a été détecté sur un plasmide F chez une seule souche. L’étude de l’environnement génétique de blaCTX-M a révélé la présence de la séquence orf477 en aval et la séquence ISEcp1B en amont. Le gène qnrB1 est lié à la séquence orf1005 située en amont du gène. Le gène aac-6’-Ib-cr a été retrouvé dans un transposons Tn1721 associé à la séquence IS26 alors que le gène aac-6’-Ib a été détecté comme un gène cassette dans un intégrons de classe1. Dans une deuxième étude, une évaluation de la résistance aux antibiotiques des bactéries dans l'eau de mer de quatre plages d'Alger a été réalisée. Les taux de résistance les plus élevés ont été enregistrés pour les sites soumis à des apports anthropiques (Embouchure du lac de Réghaia et Ain chrob). Sur un total de 34 bactéries résistantes à l'imipénème (n = 14) ou au céfotaxime (n = 20) nous avons identifié principalement des bactéries saprophytes de l’environnement comme Pseudomonas, Stenotrophomonas maltophilia, Burkholderia cepacia et Bordetella sp  et une seule bactérie fécale: Escherichia coli ST405. Cette dernière est productrice d’une BLSE de type CTXM-15 codée par un gène blaCTX-M-15 associé à la séquence ISEcp1 et porté par un plasmide autotransférable IncI1 d'environ 50 kb. Enfin, une dernière étude a porté sur la détection et la caractérisation de BLSE(s) dans un milieu aquatique pollué (Port d’Alger). Elle a montré la production de ces enzymes par Citrobacter freundii (n=20), Citobacter braaki (n=1), Escherichia coli (n=1), Aeromonas hydrophila (n=6), Vibrio fluvialis (n=6) et Bordetella sp (n=1) avec 4 profils différents pour Citrobacter freundii. La caractérisation des gènes de résistance par PCR et par séquençage pour les 12 souches différentes nous a révélé la présence des gènes blaCTXM-3, blaCTXM-15, blaPER-1, blaSHV2a, blaOXA-101 et blaVEB-1. blaCTX-M et blaPER-1 ont été trouvés transférables via des plasmides autotransférables de taille >70kb et 138kb, respectivement. La séquence d’insertion  ISEcp1B a été trouvée lier au gène blaCTX-M et les intégrons de classe 1 ont été trouvés chez sept souches.

