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Introduction

• Mission du CNR des staphylocoques :

– contribution à la surveillance épidémiologique

–SARM ET SASM

• A retenir : il n’y a pas que des SARM !!!!

http://www.reponseatout.com
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Génotypes associés aux 
SARM-C PVL+

ST25, ST152 agr1 SARM

ST5 agr2 SARM

ST30, ST1, ST80 agr3 SARM

ST121 agr4 -

Génotypes de SASM PVL+ fin 2007 en France 

 Distribution et évolution des SASM PVL+

–grande diversité de clones

–grands clones pandémiques

–dominance des génotypes associés aux SARM-C
Rasigade JP, et al (2010). Global Distribution and Evolution of Panton‐Valentine Leukocidin–Positive Methicillin‐Susceptible

Staphylococcus aureus,1981–2007. JID, 201(10): 1589–1597.
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Matériel et méthodes

• 178 souches PVL+ SASM analysées

–du 02/01/2015 et le 31/12/2015 

– responsables de SSTIs

• Facteurs de virulence et assignement des souches aux 
différents complexes clonaux (CC):

–Analyse sur puces à ADN

• Sensibilité aux antibiotiques :

–CASFM 2016 V2

Identibac S. aureus

genotyping Alere® 



Clones de SASM PVL+
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Pathologies associées au CC152-MSSA en France 
en 2015

Pneumonies
12%

Bactériémies 6%
Portage 3%

Infections de la peau
et des tissus mous

SSTI
79%

Rapport d’activité CNR



Saisonnalité ?
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Ages des patients

0%

10%

20%

30%

40%

50%

60%

70%

80%

90%

100%

0 to 10 10 to 19 20 to 40 41 to 60 61 to 70

CC152 Other CCs Average CC152 rate

http://pointdaencrage.org



Sexe des patients ♂♀

0% 20% 40% 60% 80% 100%

Other CCs

CC152

F

M



Répartition géographique des souches reçues



Répartition dans les DOM-COM

Département CC152 Autres CCs Total

Guadeloupe 2 2 4

Martinique 0 0 0

Guyane 0 1 1

La Réunion 3 5 8

Mayotte 0 0 0

Total 5 8 13



Sensibilité aux antibiotiques

• 99% résistance pénicilline G

• 45% résistance Bactrim® et/ou tétracycline

Lesens, O. et al. (2007). Methicillin-susceptible, doxycycline-resistant Staphylococcus aureus, Côte d'Ivoire. Emerging Infectious
Diseases, 13(3), 488–490.



Origine du CC152-MSSA



Conclusions

• Envoi non systématique des échantillons au CNR

• CC152-MSSA majoritaire SSTI et infections graves 

–âge moyen

–hommes > femmes

–nord-ouest de la France 

–pic à l’automne

– résistances : cotrimoxazole, tétracyclines

• CC152-MSSA d’origine africaine



Perspectives

• Etude épidémiologique de grande ampleur

– confirmation des tendances (au niveau européen ?)

– séquençage souches françaises/africaines : phylogénie

• Etude de la fitness : 

–meilleure affinité pour les kératocytes qu'autres CCs ? 

–meilleure survie dans le milieu extérieur ? 

–potentiel épidémique supérieur ?
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