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Introducton 

L’élevage bovin constitue l’un des piliers fondamentaux de la production animale, en 

raison des produits essentiels qu’il fournit tels que le lait et la viande. Toutefois, ces animaux 

restent exposés à des infections bactériennes pouvant affecter leur santé et leur productivité, 

notamment dans le contexte des systèmes agricoles intensifs (Chen et al., 2021). Ces dernières 

années, plusieurs études ont mis en évidence une inquiétude croissante concernant la résistance 

de certains agents pathogènes notamment le SARM et les ERV aux antibiotiques couramment 

utilisés, ce qui complique les traitements vétérinaires et menace leur efficacité (Silva et al., 

2022 ; Valeanu et al., 2024). 

Le contact direct entre les bovins et les travailleurs, ainsi que la circulation des produits 

animaux au sein de la chaîne alimentaire, favorisent le risque de transmission de bactéries 

résistantes de l’animal à l’homme, augmentant ainsi la probabilité d’infections zoonotiques 

(Reis et al., 2022). En raison de l’importance économique de ces animaux, les éleveurs 

déploient de grands efforts pour préserver leur santé, ce qui se traduit parfois par une utilisation 

excessive ou inappropriée des antibiotiques, à des fins curatives ou préventives, entraînant une 

pression de sélection et l’émergence de souches résistantes (Mulchandani et al., 2023). 

Certaines études ont d’ailleurs révélé des indices de transmission de ces agents résistants 

entre les bovins et le personnel des exploitations, ce qui constitue un enjeu sanitaire dépassant 

le cadre des élevages eux-mêmes (Silva et al., 2022). De plus, la forte densité animale dans les 

étables, combinée à l’insuffisance des mesures de biosécurité, contribue à la propagation des 

gènes de résistance au sein des troupeaux (Valeanu et al., 2024). 

La résistance aux antibiotiques représente ainsi l’un des défis majeurs contemporains 

touchant à la fois la santé animale et humaine. L’usage inapproprié des antimicrobiens en 

constitue un facteur clé, qu’il s’agisse d’un usage excessif, d’un sous-dosage ou du non-respect 

des protocoles thérapeutiques. Ces pratiques perturbent l’équilibre microbien et facilitent la 

transmission de gènes de résistance, d’où la nécessité d’adopter des stratégies précises telles 

que les systèmes de surveillance intelligente et l’agriculture de précision, tout en renforçant le 

cadre réglementaire et la sensibilisation des éleveurs (Reis et al., 2022 ; Fuller et al., 2022). 

Dans ce contexte, notre étude vise à analyser le niveau de la résistance aux antibiotiques, des 

différentes bactéries à Gram positif, isolées à partir des bovins sains et malades. En s’intéressant 

aussi à faire le lien avec les pratiques vétérinaires et d’élevage, dans le but de proposer des 

solutions pour limiter la propagation de la résistance, en s’appuyant sur le concept One Health 
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qui est une approche intégrée et unificatrice qui vise à comprendre et à gérer les interactions 

complexes entre la santé humaine, la santé animale et la santé des écosystèmes. 

 

 

Ce travail est structuré en deux grandes parties : 

La première partie de la revue bibliographique présentant des généralités sur les bovins 

et les infections bactériennes qui les affectent ainsi que l’homme, en s’intéressant 

particulièrement aux mécanismes de résistance aux antibiotiques. 

La deuxième partie repose sur l’analyse d’articles scientifiques, qui décrit le matériel et 

les méthodes utilisés pour isoler les bactéries à Gram positif chez les bovins et évaluer leur 

profil de résistance. Les résultats issus des différentes études seront ensuite exposés, avant de 

faire l’objet d’une discussion mettant en lumière l’évolution de la résistance bactérienne chez 

les bovins. Et enfin, une conclusion viendra clore cette synthèse. 



 

 

 

 

 

 

Première partie : 

 Synthèse bibliographique 
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Les bovins et les bactéries 
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I.1. Les bovins 

Le terme bovin désigne un groupe de mammifères ruminants appartenant à la famille des 

bovidés, et plus précisément à la sous-famille des bovinae. Ce groupe comprend notamment : 

Les bovins domestiques (Bos taurus et Bos indicus) 

Les taureaux sauvages (comme les bisons d’Amérique et d’Europe) 

Les buffles (notamment le buffle d’eau asiatique) 

Les bovins sont principalement élevés pour la production de lait, de viande, de cuirs, ainsi 

que pour leur utilisation comme force de travail en agriculture. Ils se distinguent par un système 

digestif complexe composé de quatre compartiments stomacaux, qui leur permet de digérer 

efficacement les végétaux riches en fibres (Merck., 2020 ; FAO., 2018). 

I .2. La microflore des bovins 

Le microbiome intestinal représente un système multicomposant de micro-organismes 

qui colonisent l’intestin des bovins. Des études ont montré que le microbiome intestinal 

participe à plusieurs processus physiologiques essentiels à la santé de l’hôte. (Ungerfeld et al., 

2022). De nombreux chercheurs ont utilisé des méthodes basées sur la culture pour observer la 

composition bactérienne dans des échantillons intestinaux et fécaux chez les bovins. Les 

groupes cultivables les plus abondants étaient Lactobacillus, Clostridium, Staphylococcus et 

Streptococcus.Le microbiome intestinal des bovins devient plus abondant à mesure qu’on 

progresse dans le tractus digestif. La portion proximale contient une distribution presque égale 

de bactéries aérobies et anaérobies, tandis que les parties distales sont principalement colonisées 

par des groupes bactériens anaérobies (FAO., 2018). 

Les populations bactériennes présentes sur la peau et le pis sont classées en deux 

catégories : la flore résidente et la flore transitoire. La flore résidente comprend des espèces 

telles que Staphylococcus spp. et Streptococcus spp., tandis que la flore transitoire inclut des 

bactéries comme Escherichia coli et Staphylococcus aureus. Staphylococcus aureus et 

Streptococcus uberis sont souvent retrouvés en abondance sur la peau normale du pis chez les 

bovins (FAO., 2018). 

L’intestin des bovins constitue un environnement complexe contenant plus de 10¹⁰ 

bactéries et plus de 700 espèces différentes, localisées dans le rumen, l’estomac, et réparties sur 

différentes zones. Cette flore est dominée principalement par des bactéries à Gram positif telles 

que Lactobacillus spp et Clostridium spp , qui participent à la fermentation des glucides et à la 
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production d’acides gras volatils comme l’acétate et le butyrate, source principale d’énergie 

chez les bovins (Smith et al., 2020). 

Plusieurs facteurs influencent l’équilibre de la microflore chez les bovins, tels que le 

régime alimentaire, où une augmentation des fibres favorise la croissance de Lactobacillus, 

tandis que l’usage excessif d’antibiotiques réduit la diversité bactérienne bénéfique. La 

microflore varie également selon l’âge et la génétique entre les veaux et les bovins adultes 

(Johnson et al., 2021). En pratique, des probiotiques contenant des souches de Lactobacillus et 

de Bacillus sont utilisés pour améliorer la digestion. En parallèle, la surveillance des souches 

de Staphylococcus aureus résistantes à la méthicilline (SARM) est essentielle dans les 

exploitations pour contrôler les affections du pis (Gupta et al., 2021). 

I.3.Les bactérie à Gram positif 

Les bactéries à Gram positif sont des micro-organismes reconnaissables à leur paroi 

cellulaire épaisse, riche en peptidoglycane, ce qui leur permet de retenir le colorant violet lors 

de la coloration de Gram. Elles sont souvent responsables d’infections chez les bovins, pouvant 

nuire à leur santé, réduire leur productivité et compromettre la sécurité des produits d’origine 

animale tels que le lait et la viande (Quinn et al., 2011 ; Songer et al, 2005 ; Whitman, 2015). 

I.4. Les principales bactéries pathogénes pour l’homme 

Mammite est une inflammation de la glande mammaire, généralement causée par une infection 

bactérienne, virale ou fongique. Elle touche principalement les vaches laitières, mais peut 

également affecter d'autres espèces de mammifères (Radostits et al.,2007 ; Seegers et al.,2003).  

I.4.1. Staphylococcus aureus 

Staphylococcus aureus est une bactérie Gram positive d’origine bovine, souvent 

transmise à l’homme par la consommation de lait cru non pasteurisé ou par contact direct avec 

des animaux infectés (CDC., 2019). Elle est responsable de diverses pathologies telles que les 

infections cutanées, les intoxications alimentaires et les septicémies. Les signes cliniques 

varient selon la forme de l’infection, mais incluent généralement rougeur, gonflement, douleur, 

fièvre, ainsi que diarrhée en cas d’intoxication alimentaire. Environ 70 à 80 % des souches de 

S. aureus sont capables de produire des exotoxines, notamment des entérotoxines (A, B, C1, 

C2, C3, D, E, H), la toxine du choc toxique ainsi que les toxines exfoliatives A et B. La 

contamination de la viande peut survenir au moment de l’abattage, en particulier lors du 

dépeçage ou de l’ablation de la mamelle, surtout si un contact direct s’établit entre les 

travailleurs et la carcasse. L’ingestion d’aliments contaminés par ces toxines peut entraîner des 
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troubles gastro-intestinaux tels que nausées, vomissements et diarrhées. Ces entérotoxines 

staphylococciques sont réputées pour leur résistance élevée à la chaleur (Salifou et al., 2013). 

I.4.2. Listeria monocytogenes 

Provenant de l’intestin des bovins, elle est transmise à l’homme par les fromages à pâte 

molle ou le lait cru contaminé. Elle cause la listériose, surtout chez les femmes enceintes et les 

personnes âgées et immunodéprimées. Les symptômes incluent fièvre, vomissements, diarrhée 

et douleurs musculaires (WHO., 2023). 

I.4.3. Streptococcus agalactiae 

Originaire de bovins atteints de mammite, elle peut être transmise à l’homme et provoquer 

des infections graves chez les nouveau-nés, notamment une méningite. Les symptômes incluent 

fièvre, raideur de la nuque et léthargie (Nizet et al., 2015). 

I.4.4. Streptococcus dysgalactiae 

Originaire des bovins, cette bactérie est responsable de la mammite et peut être transmise 

à l’homme par des plaies contaminées, et elle provoque des infections cutanées et musculaires 

(Said et al., 2017). 

I.4.5. Staphylococcus epidermidis 

Cette bactérie est isolée du lait des vaches atteintes, et peut être transmise à l’homme par 

le lait cru non pasteurisé ou par des plaies contaminées. Chez l’homme, elle représente une 

cause fréquente d’infections associées aux dispositifs médicaux, tels que les cathéters et les 

valves artificielles, et peut entraîner une septicémie chez les personnes immunodéprimées 

(CDC., 2023). 

I.4.6. Staphylococcus simulans 

Staphylococcus simulans est impliquée dans les cas de mammite et peut être transmise à 

l’homme, provoquant des infections des plaies ou des infections dans le contexte de greffes 

d’organes (Merck., 2023). 

I.4.7. Enterococcus faecalis 

Cette bactérie peut provoquer chez l’homme des infections des voies urinaires, des 

septicémies et des infections de plaies. Certaines souches sont résistantes à la vancomycine 

(ERV), ce qui complique le traitement (CDC., 2020). 
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II.1. Les antibiotiques 

II.1.1. Définition 

Les antibiotiques (du grec "anti" signifiant "contre" et "bios" signifiant "la vie") désignent des 

composés chimiques, soit d'origine naturelle, produits par des micro-organismes tels que des 

bactéries ou des champignons, soit obtenus par synthèse, imitant les dérivés naturels. Ces 

substances agissent en inhibant la croissance des bactéries de manière bactériostatique ou en 

les éliminant de manière ciblée, avec un effet bactéricide (Gandhi, 2018). 

II .2. Classification des antibiotiques 

Le tableau1 ci-dessous présente les classes d'antibiotiques sélectionnées et leur cible (Munck 

& Sommer, 2014) 

Tableau 1.Aperçu des antibiotiques sélectionnés 

Classe des antibiotiques Exemple Cible  

Beta-lactame Penicillins (ampicillin), 

Cephalosporins 

(cefotaxime), Carbapenems 

(meropenem) 

Synthèse de la paroi 

cellulaire 

Les enzymes 

transpeptidases (PLP) 

Quinolone Nalidixic acid, 

Ciprofloxacin 

Gyrase / topoisomérase 

IV / topoisomerase II 

Aminoglycoside Streptomycin, Gentamicin, 

Amikacin 

Sous-unité ribosomique 

30S / membrane cellulaire 

Macrolide Erythromycin, 

Azithromycin 

Tunnel de sortie du peptide 

dans la sous-unité 

ribosomique 50S 

Tetracycline Tetracyclin, Tigecycline Liaison d'ARNt dans la 

sous-unité ribosomique 

30S 

Oxazolidinones Linezolid Centre de peptidyl 

transférase dans la sous-

unité ribosomique 50S 

Phenicol Chloramphenicol Centre de peptidyl 

transférase dans la sous-

unité ribosomique 50S 

Licosamide Clindamycin, Lincomycin Tunnel de sortie du peptide 

dans la sous-unité 

ribosomique 50S 

Sulfonamides Sulfamethoxazole Synthèse du 

tétrahydrofolate 

 

Benzylpyrimidine Trimethoprim Synthèse du 

tétrahydrofolate 

Rifamycin Rifampicin ARN polymérase 

Nitroimidazoles Metronidazole Dommages généraux à 

l'ADN 
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Nitrofurans Nitrofurantoin Dommages généraux à 

l'ADN 

Lipopeptide Daptomycin Membrane cellulaire 

Glycopeptide Vancomycin Synthèse de la paroi 

cellulaire 

 

II.3. Modes d'action des antibiotiques sur les bactéries Gram positives  

II.3.1. Action au niveau de la paroi bactérienne 

Certains antibiotiques, notamment les β-lactames (pénicilline, céphalosporines, 

carbapénèmes) et les glycopeptides (vancomycine), agissent en inhibant la synthèse du 

peptidoglycane, un constituant clé de la paroi cellulaire bactérienne. Cette action compromet 

l’intégrité de la paroi, rendant les bactéries sensibles à la pression osmotique et à l’autolyse, ce 

qui entraîne leur destruction (figure 2) (Gandhi, 2018). 

II.3.2. Action au niveau de la membrane 

Certaines bactéries sont affectées par des antibiotiques qui ciblent l'intégrité de leur 

membrane plasmique. Cette membrane est cruciale car elle permet de maintenir dans le 

cytoplasme les éléments nécessaires à leur survie et de préserver un gradient chimioosmotique. 

Les antibiotiques peuvent altérer cette membrane de deux manières : en perturbant sa structure 

ou en formant des canaux, ce qui provoque des fuites de composants vitaux pour la cellule. Les 

daptomycine, par exemple, agissent de cette manière (Opatowski, 2021). 

II.3.3. Action au niveau des processus cytoplasmiques 

L'inhibition de la synthèse protéique bactérienne : est un mécanisme d'action central de 

divers antibiotiques, tels que les tétracyclines, macrolides, aminosides, phénicolés, acide 

fusidique et oxazolidinones. Ces antibiotiques ciblent les ribosomes des bactéries, perturbant 

ainsi leur capacité à produire les protéines nécessaires à leur croissance et à leur multiplication 

(Gandhi, 2018). 

L'inhibition de la synthèse des acides nucléiques : Les antibiotiques peuvent aussi bloquer 

la réplication de l’ADN bactérien ou la transcription de l’ADN en ARN, suivant différents 

mécanismes. Pour cela, ils doivent pénétrer dans la cellule et interrompre un élément de la 

chaine de réplication. Ce processus concerne les quinolones ou la rifamycine. 

Certains antibiotiques inhibent la synthèse des folates, éléments essentiels à la formation 

de constituants nécessaires à la survie cellulaire : lipides, acides aminés, nucléotides. Ce 

mécanisme concerne les sulfamides par exemple (figure 3 ) (Opatowski, 2021). 
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Figure 1. Schéma simplifié d’une cellule bactérienne présentant les différents modes d’action 

des antibiotiques (Munck & Sommer, 2014). 

II .4. La résistance aux antibiotiques des bactérie Gram positives 

II.4.1. La résistance naturelle 

La résistance naturelle désigne le phénomène où certaines bactéries sont intrinsèquement 

résistantes à un antibiotique donné, car elles sont insensibles à son mode d'action. Par exemple, 

le bacille de la tuberculose est naturellement résistant à de nombreux antibiotiques. Le spectre 

d'activité d'un antibiotique regroupe les bactéries qu'il peut éliminer. En plus de la résistance 

naturelle, d'autres mécanismes permettent aux bactéries de devenir résistantes à plusieurs 

antibiotiques (Kamoun., 2016). 

II.4.2. Les résistances acquises 

La résistance aux antibiotiques se développe quand des bactéries, au départ sensibles, 

changent grâce à une mutation génétique qui leur permet de résister au traitement. Cette 

mutation est rare, mais elle arrive régulièrement. Quand un antibiotique est utilisé, il tue les 

bactéries sensibles, mais celles qui ont cette mutation survivent et se multiplient. En plus, ces 

gènes de résistance peuvent se transmettre facilement entre bactéries, même entre espèces 

différentes, grâce à un mécanisme appelé transfert horizontal. Ce transfert se fait par des 

éléments mobiles comme des plasmides, des transposons ou des phages, qui transportent les 

gènes résistants d’une bactérie à une autre (Lina et al.,2014). 
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II .5. Les mécanismes de la résistance 

Malgré les méthodes et les moyens de défiance des bactéries résistantes contre les 

antibiotiques peuvent diffèerer, le principal but reste toujours le même, qui est de se débrrasser 

des attaques des antimicrobiens et protéger leur intégrité cellulaire. 

II.5.1. Mécanismes enzymatiques 

Certaines bactéries peuvent produire des enzymes qui neutralisent les antibiotiques en les 

détruisant ou en les modifiant. Staphylococcus aureus produit des β-lactamases qui détruisent 

les pénicillines, comme la pénicillinase. d’autres enzymes, comme les acétyltransférases ou 

phosphotransférases, modifient les aminoglycosides (ex. résistance à la gentamicine chez les 

entérocoques). 

La méthylation de l’ARNr 23S, due au gène erm chez Streptococcus pneumoniae, 

empêche l’action des macrolides (Bush et al., 2010 ; Ramirez et al., 2010). 

II.5.2. Mécanismes non enzymatiques 

Certaines bactéries de viennent résistantes en modifiant les proteins ou structures que les 

antibiotiques visent. Staphylococcus aureus résistant à la méticilline (SARM) produit une 

protéine spéciale, PBP2a, qui empêche les β-lactamines de bien se fixer. Les entérocoques 

résistants à la vancomycine (ERV) changent un élément du peptidoglycane (Arthur.,1993 ; 

Hiramatsu et al., 2001). 

II.6. La résistance des bactéries à Gram posotif aux antibiotiques 

Chez les bovins, la résistance aux antibiotiques des bactéries à Gram positif représente 

un enjeu critique, tant pour la santé animale que pour la santé publique. Cette résistance est en 

grande partie alimentée par une utilisation inadéquate des antibiotiques, qu’il s’agisse d’une 

administration à visée prophylactique ou comme promoteurs de croissance pratiques encore 

observées malgré les restrictions envigueur dans certaines régions. L’usage à des doses 

insuffisantes ou l’interruption prématurée des traitements favorise également la sélection de 

souches résistantes. Les classes d’antibiotiques le plus souvent impliquées incluent les β-

lactamines (telles que les pénicillines), les macrolides, les tétracyclines et, dans le cas des 

entérocoques résistants, la vancomycine. 

Par ailleurs, les pratiques d’élevage intensif constituent un facteur aggravant. La forte 

densité des animaux dans les exploitations facilite la transmission des agents pathogènes, tandis 

qu’une hygiene déficiente et des mesures de biosécurité insuffisantes compromettent le contrôle 
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des infections. Ainsi, les conditions d’élevage et les usages veterinaries inappropriés créent un 

terrain favorable à l’émergence et à la diffusion de la résistance antimicrobienne au sein des 

populations bovins (Economou., 2015 ; Gautier., 2012).
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III.1. Choix des données 

Des articles scientifiques pertinents sur l'antibiorésistance des bactéries isolées à partir 

des bovins ont été téléchargés et examinées en détail , cela à partir de divers sites Web tels que 

Google Scholar, des sites scientifiques, Pub Med, Web of Science,Science Direct, Elsevier 

Un total de 20 articles scientifiques a été sélectionné pour faire notre analyse dont on cite   

(Klimienė et al., 2011; Minst et al., 2012; Kateete et al., 2013 ; Overesch et al., 2013 ; 

Sfaciotte et al., 2015; Tanzin et al., 2016; Freitas et al., 2018; Haggag et al., 2018 ; Balemi et 

al., 2021;Yapicier et al., 2021; Regecová et al., 2021 ; Arbab et al., 2021; Hassani et al., 2022; 

Selim et al., 2022 ; Boukhalfa et al., 2022; Svennesen et al., 2022; Vollenweider et al., 2023; 

Wang et al., 2024; Yousfi et al., 2024; Islam et al., 2025). 

III.2. Selection des articles 

Le nombre les bovins étudiés à partir de différentes zones de collecte et les conditions de 

sélection varient d’une étude à l’autre (tableau 2). 

Tableau 2.Les conditions et la zone de sélection des bovins. 

Etude 
Nbr des 

bovins 
Les conditions Pays Période 

Klimiene et al 

.,2011 

34 

 
Mammites subcliniques ou 

cliniques. 
Lituanie 

Janvier 2008 

à novembre 

2010 

Klimienė et 

al.,2011 

34troupea

uxbovinsl

aitiers 

Janvier 2007 

et décembre 

2009. 

 

 

Minst et al., 
2012 

 

NE 

Mammite clinique. 

Absence traitement 

antibiotique pendant 4 

semaines avant le 

prélèvement. 

Allemagne 
Juillet à 

décembre 2009 

Kateete et al 

.,2013 
97  

Mammite cliniques. 

 

Ouganda 
Février 2010 à 

mars 2011 

Overesch et al 

.,2013  

NE 

Suisse 2010 et 2012 

Sfaciotte 

et al.,2015 
NE Brésil NE 

Tanzin et 

al.,2016 
17 

Des animaux sains sans 

signes cliniques de maladie. 
Bangladesh 

De 2015 à 

2016 

Freitas et 
al.,2018 

11fermesl

aitières 
Mammites subcliniques. Brésil NE 

Haggag et 

al.,2018 
NE 

Des vaches atteintes de 

mammite clinique et 
subcliniques. 

Égypte 

Décembre 

2017 à juillet 
2018 

Balemi et 

al .,2021 
60 Vaches laitières. l’Éthiopie 

D’août 2017 

à février 2018 
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Femelles en période de 

lactation. 

Élevées dans un système 

de gestion traditionnelle, 

en milieu pastoral ou agro-

pastoral. 

Yapicier et 

al.,2021 

31 
 

étaient atteints de mammite 

clinique ou subclinique. 
Turquie 

Janvier 2015 

et janvier 

2017 

Arbab et al 

.,2021 
35 

Les bovins sains, sans aucun 

symptôme de maladie. 
Chine NE 

Boukhalfa et 

al.,2021 
224 

Mammites subcliniques ou 

cliniques 
Algérie 

Novembre 

2018 à 

septembre 
2019 

Selim et al.,2022 350 

Les animaux sains à 

l'examen clinique (ne 

présentant pas de signes 
cliniques de mammite). 

L'étude s'est concentrée sur 

les cas de mammite 
subclinique qui ne sont 

détectables que par des 

examens de laboratoire 

Égypte En 2021 

Hassani et 

al.,2022 
NE NE Iran NE 

Svennesen et 
al.,2023 

12 fermes 
laitières 

Mammite clinique légère à 
modérée. Danemark 

Mai 2020 à 
juin 2021 

Vollenweider et 

al .,2023 
297 Vaches mères en lactation. Suisse 

Novembre 

2018 à 

novembre 

2019 

Yousfi et 
al.,2024 

677 

Présence d'abcès visibles et 

intacts (non rompus) dans 

des sites sélectionnés 
(poumons, foie) et autres 

zones (péritoine, ganglions 

lymphatiques, péricarde). 

Algérie 
Février 2019 à 

mars 2020 

Wang et al 

.,2024 
530 

Ferme familiale de petite 
taille. Exclusion des vaches 

dans les 14 premiers jours de 

lactation.Exclusion des 

vaches atteintes de mammite 
clinique. 

Chine 
Août 2021 et 

juillet 2022 

Islam et al 

.,2025 
120 

Mammite clinique. 

Aucun traitement 
antibiotique préalable 

administré aux vaches. 

Prélèvement des échantillons 

dans de petites fermes (10-
20 vaches) 

Bangladesh 
Juillet 2022 à 

juin 2023. 

NE : non enregistré / Nbr : Nombre   
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III.3. Échantillonnage 

 tableau 3 indique les différents échantillons qui ont été prélevés sur les bovins pour 

chaque étude. 

Tableau 3. Échantillonnage 

Type des 

échantillons 

Échantillonnage Etudes  

Le lait 

Des échantillons de lait, prélevés de 

manière aseptique sur des vaches atteintes de 

mammites ou en bonne santé, ont été 

immédiatement refroidis et transportés au 

laboratoire. Ils ont ensuite été conservés au 

réfrigérateur à une température de 4 ± 1 °C 

jusqu'à leur analyse. 

(Balemi et al .,2021 ; 

Vollenweider et al 

.,2023 ; Hassani et 

al.,2022 ; Freitas et 

al.,2018 ; Klimiene et al 

.,2011 ; Wang et al 

.,2024 ; Islam et al 

.,2025 ; Yapicier et 

al.,2021 ; Kateete et al 

.,2013; Selim et 

al.,2022 ; Klimienė et 

al.,2011 ; Tanzin et 

al.,2016 ; Boukhalfa et 

al.,2022 ; Haggag et 

al.,2018 ; Svennesen et 

al.,2022; Minst et 

al.,2012) 

Lésions 

cutanées 
Blessures , infections de l’oreille  Sfaciotte et al.,2015  

Viande 

(abcés 

pulmonaire 

et 

 Hépatique) 

Les abcès intacts prélevés sur les poumons, 

le foie, le péritoine, les ganglions lymphatiques 

et le péricarde des bovins abattus ont été excisés 

individuellement. Chaque abcès a été placé dans 

un sac en plastique stérile, étiqueté, puis 

conservé dans une glacière remplie de glace pour 

son transport vers le laboratoire de microbiologie 

(Yousfi et al.,2024 ) 

Matière 

fécales 

Des échantillons fécaux ont été prélevés sur 

des animaux sains, ne présentant aucun symptôme 

de maladie. Les prélèvements, réalisés à l'aide 

d'écouvillons stériles, ont ensuite été transportés 

au laboratoire. 

(Arbab et al .,2021 ) 
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III.4. Préparation de la suspension bactérienne 

Parallèlement, des dilutions décimales en série des échantillons de lait cru ont été 

préparées, conformément à la méthode décrite par Hassani et al.(2022). 

D’autre part, les autres chercheurs ont transféré les échantillons au laboratoire, où ils ont 

isolé les bactéries sur un milieu au sang de mouton. 

III.5. Isolement 

III.5.1. Enrichissement 

Des étape d’enrichissement ont été utilisées (tableau 4). 

Tableau 4.Les milieux d’enrichissement. 

Milieu   Incubation  Etude  

Bouillon nutritive 

37 °C pendant 18 à 24 

heures. 

Haggag et al.,2018 

;Arbab et al .,2021  

Nm Tanzin et al.,2016 

Nm: non montionné 

III.5.2. Mise en culture 

Arbab et al.,2021 , ont utilisé plusieurs milieux de culture dont on cite : le gélose nutritive, 

gélose au bleu de méthylène éosine (EMB), gélose Salmonella/Shigella, gélose au sel de 

mannitol (MSA) et gélose au sang. Les échantillons prélevés à l'aide d'écouvillons ont été 

cultivés à la fois en aérobiose et en anaérobiose sur ces milieux, puis incubés à 37 °C pendant 

24 heures. pour Wang et al .,2024 , Chaque échantillon de lait a été inoculé séparément sur des 

plaques de gélose au sang de mouton à 5 %, de milieu Edwards modifié EDM, puis incubé 

pendant 24 à 36 h à 37 °C. 

Dans l’étude de Islam et al .,2025 ,Les colonies ont été transférées sur la gélose au sel de 

mannitol (MSA) puis conservées à 37 ◦C 

Pour l’etude de Haggag et al.,2018, Les colonies suspectes apparaissant sur les boîtes 

incubées ont été prélevées et transférées sur des tubes de gélose nutritive en pente, puis incubées 

à 37 °C pendant 24 heures avant d'être stockées au réfrigérateur pour une identification plus 

approfondie.  

Pour Hassani et al.,2022, Staphylococcus aureus a été recherché sur la gélose Baird-

Parker à 37 °C pendant 48 jours, les colonies de bactéries typhoïdes dans une zone claire ont 

été considérées comme S. aureus. 
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Mais D’autre etudes ils se sont contentés d’étudier les isolats bactériens dans chaque 

échantillon de lait a été inoculé séparément sur des plaques de gélose au sang de mouton à 5 %, 

puis incubés à une température de 36 °C pendant 24 à 48 heures. (Klimienė et al., 2011 ; Minst 

et al., 2012; Kateete et al., 2013; Overesch et al., 2013; Sfaciotte et al., 2015;Freitas et al., 

2018; Balemi et al., 2021;Yapicier et al., 2021; Regecová et al., 2021; Boukhalfa et al., 2022; 

Svennesen et al., 2022;Vollenweider et al., 2023;Yousfi et al., 2024), Tableau 5 suivant indique 

ça : 

Tableau 5.Les milieux de culture utilisés. 

Les milieux  Conditions d'incubation  Etudes  

Gélose nutritive, gélose 

EMB, gélose 

Salmonella/Shigella, gélose 

au sel de mannitol (MSA), 

gélose au sang 

Aérobiose et 

anaérobiose,37 °C, 24 h 
 Arbab et al., 2021 

Gélose au sang de mouton à 

5 %, milieu Edwards modifié 

(EDM) 

37 °C, 24 à 36 h Wang et al., 2024 

Gélose au sang de mouton à 

5 % 
36 °C, 24 à 48 h 

Klimienė et al., 2011 ; Minst 

et al., 2012; Kateete et al., 

2013; Overesch et al., 2013; 

Sfaciotte et al., 2015; Freitas 

et al., 2018; Balemi et al., 

2021; Yapicier et al., 2021; 

Regecová et al., 2021 ; 

Boukhalfa et al., 2022 ; 

Selim et al., 2022 Svennesen 

et al., 2022 ;  Vollenweider 

et al., 2023;  Yousfi et al., 

2024 

Gélose au sel de mannitol 

(MSA) 
37 °C (durée non précisée) Islam et al., 2025 

Gélose nutritive 
37 °C, 24 h, puis stockage au 

réfrigérateur 
Haggag et al., 2018 

Gélose Baird-Parker 37 °C, 48 heures Hassani et al., 2022 
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III.6. Identification 

III.6.1. Examen microscopique 

Dans l'ensemble des recherches, la technique de coloration de Gram a été pour 

différencier les bactéries sur la base de leur morphologie et de leur affinité pour le colorant. 

(Boukhalfa et al., 2021 ; Klimiené et al., 2021). Cette méthode a également servi à écarter les 

souches à Gram négatif des échantillons analysés (Yapıcier et al., 2021). 

III.6.2. Examen macroscopique 

Dans certaines études, l'observation macroscopique a été utilisée pour déterminer les 

caractères culturaux des colonies, tels que l’aspect et la morphologie (Yapıcıer et al., 2021 ; 

Selim et al., 2022 ; Tanzin et al., 2016 ; Haggag et al., 2018 ; Minst et al., 2012). 

En revanche, d'autres études n'ont pas mentionné l'examen macroscopique. 

III.6.3. Identification biochimique 

À la suite des analyses ainsi que des observations macroscopiques et microscopiques 

réalisées, des tests biochimiques ont été effectués afin de confirmer l'identité et déterminer 

l'espèce des échantillons isolés. 

    Le test de la catalase a été utilisé pour différencier les staphylocoques, catalase positifs, 

des streptocoques, catalase négatifs (Klimienė et al., 2011 ; Klimienė et al., 2011 ; Minst et al., 

2012 ; Sfaciotte et al., 2015 ;Tanzin et al., 2016; Haggag et al., 2018 ; Freitas et al., 2018 ; 

Arbab et al., 2021 ; Boukhalfa et al., 2021 ; Balemi et al., 2021 ;Yapıcıer et al., 2021 ; Hassani 

et al., 2022 ; Selim et al., 2022 ; Vollenweider et al., 2023 ; Yousfi et al., 2024 ; Wang et al., 

2024 ; Islam et al., 2025). 

   Le test de la coagulase a permis de confirmer l’identité de Staphylococcus aureus 

(Klimienė et al., 2011 ; Klimienė et al., 2011 ; Sfaciotte et al., 2015 ; Tanzin et al., 2016; Freitas 

et al., 2018 ; Arbab et al., 2021 ; Boukhalfa et al., 2021 ; Balemi et al., 2021 ; Yapıcıer et al., 

2021 ; Hassani et al., 2022 ; Selim et al., 2022 ; Vollenweider et al., 2023 ; Yousfi et al., 2024 ; 

Wang et al., 2024 ; Islam et al., 2025). 

    Le test CAMP, un test hémolytique permettant de détecter la production d’un facteur 

synergique par certaines bactéries, a été utilisé pour identifier Streptococcus agalactiae, une 
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espèce appartenant au groupe B de Lancefield (Klimienė et al., 2011 ; Haggag et al., 2018 ; 

Yapıcıer et al., 2021 ; Hassani et al., 2022 ; Wang et al., 2024). 

L’hydrolyse de l’esculine a été utilisée pour distinguer les espèces de streptocoques telles 

que S. uberis et S. dysgalactiae (Minst et al., 2012 ; Haggag et al., 2018 ; Yapıcıer et al., 2021 ; 

Hassani et al., 2022). 

Les tests de fermentation des sucres, incluant le mannitol, le sorbitol et le lactose, ont 

servi à évaluer la capacité métabolique des souches à fermenter différents substrats (Klimienė 

et al., 2011 ; Kateete et al., 2013 ; Balemi et al., 2021 ; Selim et al., 2022). 

Le test de la DNase a permis de détecter la production d’endonucléases chez certains 

staphylocoques (Klimienė et al., 2011 ; Hassani et al., 2022). 

Le test de l’oxydase a été appliqué pour exclure les bactéries à Gram négatif, souvent 

oxydase positives (Klimienė et al., 2011 ; Kateete et al., 2013 ; Haggag et al., 2018 ; Balemi et 

al., 2021). 

Les tests Voges-Proskauer (VP) détecte la production d'acétoïne, un produit de la 

fermentation du glucose et ONPG permet de détecter l'activité β-galactosidase pour différencier 

les espèces fermentant le lactose ont été utilisés pour différencier certaines espèces proches de 

staphylocoques telles que S. aureus et S. hyicus (Balemi et al., 2021). 

Le test de la lécithinase a permis d’évaluer l’activité enzymatique de S. aureus vis-à-vis 

de la dégradation des phospholipides (Hassani et al., 2022). 

Le test de sensibilité à la lysostaphine a servi à confirmer l’identité de S. aureus (Hassani 

et al., 2022). 

Les systèmes API ont été utilisés pour l’identification rapide des bactéries, notamment 

API 20 Strep pour les streptocoques (Klimienė et al., 2011) et API Staph pour les 

staphylocoques (Minst et al., 2012 ; Arbab et al., 2021).  

Une diversité importante des tests a été observée selon les genres bactériens étudiés, 

notamment Staphylococcus, Streptococcus et Listeria. 

Les approches biochimiques ont été souvent associées à des méthodes microscopiques et 

moléculaires afin d’augmenter la fiabilité de l’identification. 
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Les tests les plus fréquemment rapportés sont ceux de la catalase et de la coagulase pour 

les staphylocoques, ainsi que les tests CAMP et d’hydrolyse de l’esculine pour les 

streptocoques. 

III.6.4. Autres méthodes d’identification 

Les méthodes d'identification bactérienne utilisées dans les études récentes, autres que les 

méthodes biochimiques, sont variées et reposent sur des approches moléculaires, des techniques 

de typage génétique, des systèmes automatisés, des méthodes sérologiques.  

La spectrométrie de masse MALDI-TOF MS s’est également imposée comme un outil de 

référence pour l’identification rapide et précise des espèces bactériennes à partir de leurs profils 

protéiques, selon Oversch et al.,2013 ; Svennesen et al.,2023. 

Parmi les approches moléculaires, la réaction en chaîne par polymérase (PCR) est 

couramment utilisée pour détecter des gènes spécifiques associés à la virulence. En matière de 

typage génétique, plusieurs techniques sont mises en œuvre, telles que le spa typing, qui cible 

le gène codant la protéine A de Staphylococcus aureus, ou encore le MLST (Multi-Locus 

SequenceTyping), basé sur le séquençage de sept gènes de ménage. Ces méthodes sont bien 

documentées dans les travaux de Kateete et al., 2013 ; Oversch et al., 2013 et Sfaciotte et al., 

2015. 

Par ailleurs, des systèmes automatisés, comme le Vitek® 2 Compact, sont largement 

utilisés pour l’identification rapide des streptocoques et des staphylocoques. Ces outils, 

reposant sur des bases de données biochimiques étendues, offrent un diagnostic fiable et rapide, 

comme le montrent les études de Klimienė et al.,2011 ; Freitas et al.,2018 ; Arbab et al. ,2021. 

Les méthodes sérologiques, notamment le groupage de Lancefield, permettent 

d’identifier les groupes sérologiques des streptocoques (tels que les groupes B ou F), comme 

rapporté par Yapıcıer et al.,2021. 

Ces différentes études mettent en évidence la diversité des technologies diagnostiques 

disponibles, qui combinent fréquemment méthodes moléculaires et systèmes automatisés afin 

d’optimiser la précision et la rapidité des analyses. L’intégration d’approches telles que la PCR, 

le séquençage génétique et la spectrométrie de masse (MALDI-TOF), comme le souligne 

Oversch et al.,2013, représente une avancée majeure dans l’identification bactérienne. 
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III.7. Étude de la résistance aux antibiotiques 

D’après les 20 études sélectionnées, la détection de la résistance des isolats aux 

antibiotiques, a été effectuée par différent méthodes (tableau 6). 

Tableau 6.les antibiotiques et méthode utilisée dans chaque étude. 

Etude La méthode Les antibiotiques 

Klimienė et 

al., 2011 
 

La méthode de 

diffusion de 

disque. 

Pénicilline, Ampicilline ,Amoxicilline ,Céphalotine (de la 

première génération des céphalosporines),Céphalexine 

(de la première génération des 

céphalosporines),(Amoxicilline + Acide clavulanique) 

 

Klimienė et 

al., 2011 

Pénicilline,  Ampicilline,  Amoxicilline,  Céphalothine,  

Céfalexine,  (Amoxicilline + acide clavulanique) 

Minst et al., 

2012 

la méthode de la 

concentration 

minimale 

inhibitrice (CMI) 

par microdilution 

en bouillon. 

Ampicilline ,Pénicilline ,(Amoxicilline/Acide 

clavulanique) ,Céfazoline ,Gentamicine 

,Érythromycine,Tétracycline,Pirlémycine ,Vancomycine 

Kateete et 

al., 2013 

Système 

Phoenix™ 100 

AST 

- Ampicilline, Pénicilline, Vancomycine, 

Gentamicine,Daptomycine 

,Triméthoprime-sulfaméthoxazole, Tétracycline, 

Ciprofloxacine  

Oversch et 

al., 2013 

La méthode 

Microdilution en 

bouillon avec des 

plaques Sensititre 

EUST 

- Détermination 

de la 

concentration 

minimale 

inhibitrice (CMI) 

Pénicilline, Céfoxitine, Kanamycine, Gentamicine 

Streptomycine, Érythromycine, Clindamycine, 

Ciprofloxacine 

Tétracycline, Sulfaméthoxazole, Triméthoprime, 

Chloramphénicol 

,Tiamuline, Acide fusidique, Rifampicine, Vancomycine 

Quinupristine/Dalfopristine, Linézolide, Mupirocine. 

Sfaciotte et 

al., 2015 

 

La méthode de 

diffusion de 

disque 

β-lactamines ,Oxacilline, Céfoxitine, 

Glycopeptides,Vancomycine,Teicoplanine 

Macrolides , Érythromycine  ,Lincosamides, 

Clindamycine,Rifamycines, Rifampicine 

Tanzin et al., 

2016 
Gatifloxacine ,Ofloxacine ,Ciprofloxacine,Lévfloxacine 

Haggag et 

al., 2018 

Amoxyclav, Pénicilline-G, Chloramphénicol, Co-

trimoxazole, Amoxicilline, Gentamicine, Céfotaxime, 

Streptomycine, Spiramycine, Norfloxacine. 

Freitas et al., 

2018 

Ampicilline, 

Amoxicilline,  Bacitracine,   Céphalexine,   Ceftiofur,   E

nrofloxacine,  Gentamicine,  Néomycine,  Norfloxacine,   

Pénicilline,   Tétracycline, 

Triméthoprime. 
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Balemi et al., 

2021 

Pénicilline 

G,   Spectinomycine,   Nitrofurantoïne,   Polymyxine B, 

Vancomycine,   Ceftriaxone,  Chloramphénicol 

,   Doxycycline, 

Clindamycine. 

Yapıcıer et 

al., 2021 

La méthode de 

diffusion de 

disque sur gélose 

Mueller-Hinton 

avec 5% de sang 

de mouton 

Amoxicilline 

,  Amoxicilline-acide clavulanique ,  

Céfopérazone  ,Céphalexine 

,  Ciprofloxacine  ,  Enrofloxacine  , Érythromycine  ,  

Gentamicine  ,  Lincomycine  ,  

Néomycine  ,Oxytétracycline  ,  Pénicilline 

, Triméthoprime-sulfaméthoxazole. 

Arbab et al., 

2021 

 

 

 

 

 

 

 

 

La méthodede 

diffusion de 

disque 

 

 

Ampicilline,  (Amoxicilline/acide clavulanique), 

Amoxicilline,  Céfotaxime,  Cefpodoxime, 

Ceftazidime,  Ciprofloxacine,  Tétracycline, 

Gentamicine,  Streptomycine,Érythromycine,  Chloramp

hénicol,   Nitrofurantoïne,   Cotrimoxazole,  Céfuroxime. 

Boukhalfa et 

al., 2021 

 

Pénicilline G , (Amoxicilline/Acide 

clavulanique),Oxacilline 

,Céfuxitine,Érythromycine,Néomycine,Gentamicine, 

Enrofloxacine 

Triméthoprime/Sulfaméthoxazole,,Tétracycline,Vancom

ycine,Bacitracine,Clindamycine 

Selim et 

al.,2022 

Oxytétracycline, Ciprofloxacine, Gentamicine, 

Pénicilline G, Ampicilline, Amikacine, Linézolide, 

Lévofloxacine, Céfoxitine, Tylosine, Triméthoprime-

Sulfaméthoxazole. 

Hassani et 

al., 2022 

Amoxicilline, Pénicilline ,  Céphalexine  , Ceftriaxone  , 

Azithromycine  ,  Gentamicine  ,Tétracycline  , 

Chloramphénicol 

Svennesen et 

al.,2023 

Ampicilline 

, Augmentin (Amoxicilline/Acide clavulanique) 

,Amoxicilline,  Céfotaxime, Cefpodoxime,  Ceftazidime,  

Ciprofloxacine 

,Tétracycline,  Gentamicine, : Streptomycine,  

Érythromycine,  Chloramphénicol,  

Nitrofurantoïne,Cotrimoxazole,  Céfuroxime,  Pénicilline 

G,Pénétamatehydroiodide, ,Benzylpénicilline procaïne 

Vollenweider 

et al .,2023 

La méthodede 

diffusion de 

disque 

- Microdilution en 

utilisant le 

système 

Micronaut-S 

Pénicilline G ,Céfazoline 

,Érythromycine  ,Marbofloxacine 

Yousfi et 

al.,2024 

 

 

 

 

β-lactamines, Oxacilline   ,Céfoxitine , 

Glycopeptides , Vancomycine  , Macrolides , 

Érythromycine  ,Lincosamides,Clindamycine , 

Streptogramines,Quinupristine/Dalfopristine , 

Oxazolidinones,Linézolide,Tétracyclines Tétracycline. 
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Wang et al 

.,2024 

La méthodede 

diffusion de 

disque  

 

Pénicilline, Ampicilline, Amoxicilline/Sulbactam, 

Céftazidime 

Streptomycine, Néomycine, Kanamycine, 

Spectinomycine 

,Gentamicine, Triméthoprime/Sulfaméthoxazole, 

Norfloxacine, Ciprofloxacine 

Vancomycine, Tétracycline, Doxycycline, Érythromycine 

 

Islam et al 

.,2025 

Oxacilline , Céfoxitine,   Gentamicine ,   Azithromycine 

,   Chlorétracycline,   Ciprofloxacine 

,   Kanamycine,   Vancomycine ,  Tétracycline . 

 

Dans la majorité des travaux analysés, l’évaluation de la sensibilité aux antibiotiques a 

été réalisée selon les directives du CLSI , en utilisant un milieu Mueller-Hinton, enrichi avec 5 

% de sang pour les streptocoques (Yapıcıer et al., 2021). 

La diffusion sur disque a constitué la méthode principale pour tester plusieurs familles 

d’antibiotiques, notamment les β-lactamines (oxacilline, céfoxitine), les glycopeptides 

(vancomycine), les macrolides (érythromycine), les lincosamides (clindamycine), ainsi que les 

streptogramines, les oxazolidinones et les tétracyclines, comme indiqué par Yousfi et al ., 2024. 

Pour les souches montrant une résistance à plusieurs classes d’antibiotiques, des tests de 

concentration minimale inhibitrice (CMI) ont été effectués par microdilution en bouillon à 

l’aide de plaques Sensititre® EUST. Les concentrations testées allaient de 0,016 à 256 µg/mL 

pour la pénicilline, et de 0,5 à 32 µg/mL pour la vancomycine Oversch et al., 2013. 

Une analyse moléculaire complémentaire a été menée pour détecter la présence de gènes 

de résistance tels que mecA, erm et vanA, associés respectivement à la résistance à la 

méthicilline, aux macrolides et à la vancomycine (Yousfi et al., 2024 ; Selim et al., 2022). Le 

séquençage du génome entier (WGS) a également été appliqué pour affiner la compréhension 

des mécanismes de résistance (Yousfi et al., 2024). 

III.8. Etude phénotypique des mécanismes de résistance 

 Dans le cadre de cette étude, plusieurs tests ont été réalises afin d’identifier les 

mécanismes phénotypiques de résistance chez les souches isolées.  

La recherche de Staphylococcus aureus résistant à la méthicilline (SARM) a été effectuée 

à l’aide du disque de céfoxitine (30 µg), avec interprétation des résultats selon les 

recommandations du CLSI (Sfaciotte et al.,2015 ; Yousfi et al.,2024 ; Selim et al., 

2022 ;Balemi et al., 2021).  
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Pour évaluer la résistance au groupe MLSB, le D-test a été mis en œuvre en positionnant 

un disque d’érythromycine à une distance de 15 à 20 mm d’un disque de clindamycine. Une 

inhibition asymétrique autour de ce dernier indiquait une résistance induite, selon les critères 

du CLSI (2023) (Yousfi et al.,2024).  

La sensibilité à la vancomycine a été déterminée à l’aide de l’Etest®, en considérant une 

CMI ≥ 8 µg/ml comme seuil de résistance, conformément à la méthode appliquée par (Sfaciotte 

et al.,2015). 

La présence de β-lactamases a été vérifiée par un test à la nitrocéphine, basé sur le 

changement de couleur du réactif (jaune → rouge) au contact de la colonie, comme il a été 

rapporté par (Minst et al.,2012). 

Enfin, la recherche d’un éventuel mécanisme d’efflux actif a été réalisée par comparaison 

des CMI  µg/ml des fluoroquinolones en présence et en absence de CCCP (CarbonylCyanide 

m-Chlorophenylhydrazone). Une réduction notable des CMI en présence de cet inhibiteur a été 

interprétée comme un indicateur d’activité d’efflux (Freitas et al., 2018 ; Balemi et al., 2021). 

. 
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IV.1. Isolement 

Le graphique figure 2 ci-dessous montre les taux d’isolement des bactéries Gram-

positives dans plusieurs études, comme l’étude de Freitas et al.,2018 où les isolats ont été 

observés à un taux de 90 % et Svennesen et al., 2022, avec 94% et Overesch et al., 2013 de 99 

%  sont  les pourcentages  ce qui considéré comme la valeur la plus élevée observée. L’étude 

suivante de Wang et al, 2024, a montré un taux significatif de 74,91%, suivi par l’étude de 

Kateete et al, 2011, de71% et l’etude de Islam et al., 2025 de 64,66%. sorte que l’étude de 

Klimienė et al, 2011 a obtenu 58,1%. L’étude d’Arbab et al.2021, avec un taux de 54 %, suivie 

de l’étude de Yapicier et al., 2021, avec un taux d’environ 51 %, et de l’étude de Svennesen et 

al., 2022, a obtenu un taux de 46,66 % d’isolats. 

Les valeurs les plus faibles ont été obtenues dans les études de Hassani et al., 2022, avec 

un taux de 42,75 %, et Haggag et al., 2018, avec un taux de 40 %, tandis que l’étude de Selim 

et al., 2022, a obtenu un taux de 35,7 %, et Vollenweider et al., 2023, un taux de 33 % et Tanzin 

et al.,2016  32,29 %, et la valeur la plus faible était de 23,68 %. Pour l’étude de Boukhalfa et 

al.2022 

 

 
Figure 2. Le taux d’isolement des bactéries à Gram positives dans chaque étude. 
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IV.2. Identification 

Dans le Tableau 7 et la  Figure 3 et  l’analyse des différentes études met en évidence une 

prédominance marquée de Staphylococcus aureus dans la majorité des échantillons examinés. 

Cette espèce a été isolée dans la quasi-totalité des études, confirmant son rôle central dans les 

infections à Gram positif, en particulier dans les cas de mammite bovine . Des taux d’isolement 

très élevés ont été rapportés par Freitas et al.,2018 (90 %), suivis par Arbab et al.,2021 (54 %) 

et Islam et al.,2025 (46,66 %). Ces résultats traduisent une large diffusion de cette bactérie dans 

différents contextes cliniques, soulignant sa capacité d’adaptation aux conditions d’élevage et 

sa persistance malgré les mesures de contrôle. À l’inverse, des taux moyens ont été observés 

dans les études de Boukhalfa et al.,2021 (23,68 %), Wang et al.,2024 (19,43 %) et Balemi et 

al. 2021 (17,2 %), tandis que des taux plus faibles ont été relevés chez Svennesen et al. 2023 

(6,7 %) et Kateete et al. 2013 (2 %). Cette variabilité peut s’expliquer par des différences dans 

les pratiques agricoles, les conditions sanitaires ou encore la prédominance d'autres agents 

pathogènes. 

Les staphylocoques à coagulase négative ont également été rapportés dans plusieurs 

études avec des fréquences variables, ce qui témoigne de leur rôle croissant en tant que 

pathogènes opportunistes. Il est important de préciser que le terme « à coagulase négative » ne 

se limite pas à une désignation générique, mais englobe plusieurs espèces distinctes aux 

comportements pathogènes et fréquences différentes. Le taux le plus élevé pour l’ensemble du 

groupe a été observé dans l’étude de Balemi et al., 2021 (39,1 %), suivi par Kateete et al.,2013 

(34 %), Yousfi et al.,2024 (16,11 %) et Svennesen et al.,2023 (13,9 %). 

En analysant la répartition spécifique au sein de ce groupe, Staphylococcus 

epidermidis figure parmi les espèces les plus représentées, avec 34,8 % dans l’étude de 

Klimienė et al.,2011 et 20 % dans celle de Yousfi et al.,2024. Staphylococcus hyicus a 

également été isolée dans plusieurs travaux, notamment à 16,8 % chez Klimienė et al.,2011 et 

14,1 % chez Balemi et al.,2021. Staphylococcus lentus a été identifié à 6,7 % chez Freitas et 

al,. 2018 et à 6,6 % chez Yousfi et al.,2024. Staphylococcus intermedius a été détecté à 5,5 % 

dans l’étude de Klimienė et al., 2011 et à 9,4 % dans celle de Balemi et al.,2021. D’autres 

espèces moins fréquentes telles que S. colnii, S. simulans, S. pasteuri et S. vitulinus ont toutes 

été retrouvées à 6,6 % dans la même étude Yousfi et al.,2024. Cette diversité illustre la 

complexité de la classification des SCN et renforce la nécessité d’une identification précise au 

niveau de l’espèce, compte tenu de la variabilité de leur pouvoir pathogène et de leurs profils 

de résistance. 
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Concernant les streptocoques, Streptococcus uberis a été la plus dominante dans certaines 

études, avec un taux de 81,4 % chez Minst et al.,2012 et 40 % chez Svennesen et al.,2023, 

mettant en évidence son rôle prépondérant dans les mammites d’origine environnementale. Des 

fréquences modérées ont été rapportées par Haggag et al.,2018(15,64 %) et Wang et al.,2024 

(6,64 %), alors que Vollenweider et al.,2023 n'ont observé que 2 %. Ces variations peuvent être 

liées à des facteurs environnementaux. 

Streptococcus dysgalactiae a été isolée avec des fréquences variant de 19,7 % chez 

Haggag et al.,2018 à 17,6 % chez Minst et al.,2012 et 12,80 % chez Wang et al.,2024. Il s’agit 

d’un pathogène opportuniste fréquemment retrouvé dans les environnements présentant des 

conditions d’hygiène compromises, souvent impliqué dans des infections subcliniques ou 

chroniques. 

Streptococcus agalactiae a été identifié dans plusieurs études à des niveaux très variables 

84,13 % chez Yapıcıer et al.,2021, 65,3 % chez Klimienė et al.,2011, 36,02 % chez Wang et 

al.,2024 et seulement 1 % chez Minst et al.,2012. Ces écarts soulignent des différences en 

termes de surveillance, de contrôle des infections et de pratiques d’élevage. 

S’agissant des entérocoques, leur présence a également été documentée avec des 

fréquences variées. Enterococcus hirae/durans a largement dominé dans l’étude de Klimienė 

et al.,2011 avec 80,5 %, tandis que E. faecium n’a été isolé qu’à 4,7 % selon Sfaciotte et 

al.2015. Cette hétérogénéité pourrait refléter des spécificités liées au type d’alimentation ou 

aux conditions sanitaires locales. 

Listeria monocytogenes a été retrouvée uniquement dans l’étude de Hassani et al.,2022, 

avec une prévalence de 47 %, faisant d’elle l’espèce dominante dans ce contexte. Sa présence 

peut indiquer une contamination des aliments ou des équipements de traite. 

Enfin, d'autres espèces rares comme Staphylococcus colnii, S. simulans, S. pasteuri et S. 

vitulinus ont été isolées à 6,6 % dans l’étude de Yousfi et al.,2024. Bien que minoritaires, ces 

espèces traduisent la richesse et la diversité du microbiote présent dans les élevages, et 

soulignent l’importance d’un diagnostic microbiologique rigoureux pour une prise en charge 

thérapeutique adéquate. 
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Tableau 7. Les isolats des bactéries Gram positives identifiés dans chaque étude. 

Les bactéries Gram 

positives isolées 
Les études Le pourcentage 

 

 

 

 

 

Staphylococcus aureus 

Klimienė et al., 2011 

Klimienė et al., 2011 

Oversch et al., 2013 

Kateete et al., 2013 

Sfaciotte et al., 2015 

Tanzin et al., 2016 

Freitas et al., 2018 

Boukhalfa et al., 2021 

Balemi et al.,2021 

Arbab et al., 2021 

Selim et al., 2022 

Hassani et al., 2022 

Svennesen et al., 2023 

Vollenweider et al., 2023 

Yousfi et al., 2024 

Wang et al., 2024 

Islam et al., 2025 

32.8% 

21.8 % 

8.4 % 

2% 

21.42% 

35,29 % 

90% 

23.68% 

17,2 % 

54% 

35.7% 

25% 

6,7 % 

8.4 % 

46.6% 

19.43% 

46.66 % 

 

Staphylocoques à coagulase 

négative (CNS) 

Klimienė et al., 2011 

Klimienė et al., 2011 

Kateete et al., 2013 

Freitas et al., 2018 

Balemi et al.,2021 

Svennesen et al., 2023 

Yousfi et al., 2024 

Wang et al., 2024 

NE 

NE 

34% 

NE 

39,1% 

13,9% 

25% 

16,11% 

 

Staphylococcus lentus 

 

Freitas et al., 2018 

Yousfi et al., 2024 

6,7 % 

6,6% 

Staphylococcus hyicus 

Klimienė et al., 2011 

Klimienė et al., 2011 

Balemi et al.,2021 

15,61% 

16,8% 

14,1% 

Staphylococcus intermedius 
Klimienė et al., 2011 

Balemi et al.,2021 

5,5% 

9,4% 

Streptococcus dysgalactiae 

Klimienė et al., 2011 

Klimienė et al., 2011 

Minst et al., 2012 

Oversch et al., 2013 

Haggag et al., 2018 

Svennesen et al., 2023 

Wang et al., 2024 

NE 

3,7 % 

17,6 % 

NE 

25,98% 

6,1 % 

12,80 % 



Chapitre IV                                                                                                Résultats et discussion 

28 
 

Streptococcus agalactiae 

Klimienė et al., 2011 

Klimienė et al., 2011 

Minst et al., 2012 

Haggag et al., 2018 

Yapıcıer et al., 2021 

Wang et al., 2024 

65,3% 

16,6% 

1% 

42,74% 

84,13% 

36,02% 

Streptococcus uberis 

Klimienė et al., 2011 

Klimienė et al., 2011 

Minst et al., 2012 

Oversch et al., 2013 

Haggag et al., 2018 

Svennesen et al., 2023 

Vollenweider et al., 2023 

Wang et al., 2024 

3,1% 

NE 

81,4% 

NE 

15,64% 

40 % 

2% 

6,64 % 

Streptococcus epidermidis 

Klimienė et al., 2011 

Klimienė et al., 2011 

Yousfi et al., 2024 

34,8% 

21,8% 
20% 

Streptococcus anginosus Yapıcıer et al., 2021 15,87% 

Streptococcus spp Arbab et al., 2021 NE 

Enterococcus spp Kateete et al., 2013 28% 

Enterococcus faecalis 
Klimienė et al., 2011 

Oversch et al., 2013 

NE 

NE 

Enterococcus faecium 
Klimienė et al., 2011 

Sfaciotte et al., 2015 

NE 

4,7% 

Enterococcus hirae 

Enterococcus hirae/durans 

Klimienė et al., 2011 

Klimienė et al., 2011 

8,4% 

80,5 % 

Listeria monocytogenes Hassani et al., 2022 47% 

Lactococcusgarviae Oversch et al., 2013 NE 

NE : non enregistré 
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Figure 3. Répartition proportionnelle des espèces de bactéries à Gram positif identifiés dans 

20 études scientifiques. 

IV.3. La répartition des bactéries à Gram positif selon le type de prélèvement 

Le diagramme de la figure4 illustre la répartition en pourcentage des bactéries à Gram 

positif selon les différents types de prélèvements rapportés dans les 20 études. Ces recherches 

ont analysé plusieurs types d’échantillons prélevés chez les bovins, notamment le lait, la viande 

(les abcès), les matières fécales et d’autres tissus ou surfaces cutanées. 

De manière générale, la majorité des études ont mis en évidence une prédominance 

marquée des bactéries à Gram positif dans les échantillons de lait. Ainsi, dans les études (Freitas 

et al.,2018; Oversch et al.,2013; Minst et al.,2012 ; Svennesen et al.,2023) 100 % des isolats 

étaient de type à Gram positif, avec une nette domination de Staphylococcus 

aureus et Streptococcus spp.. À l’inverse, des proportions plus faibles ont été rapportées par 

Boukhalfa et al.,2021 (12,5 %) et Islam et al.,2025 (46,7 %). Des résultats intermédiaires ont 

été observés dans les études (Kateete et al.,2013) (71 %) et (Yapıcıer et al.,2021) (50,8 %), ce 

qui traduit une variabilité selon les contextes géographiques et les méthodes d’analyse. 

Certaines espèces ont été particulièrement associées à ce type d’échantillon, telles que Listeria 

monocytogenes, détectée à 47 % dans le lait cru (Hassani et al.,2022), ou les Streptococcus du 

groupe B (Yapıcıer et al., 2021). 

Dans les échantillons prélevés à partir de tissus infectés, tels que les abcès, les résultats 

étaient plus hétérogènes. L’étude (Yousfi et al.,2024) a rapporté des taux de 77,7% de bactéries 

à Gram positif dans la viande (les abcès pulmonaires et les abcès hépatiques), ce qui met en 

évidence la capacité de S. aureus à coloniser différentes localisations internes. Ces résultats 

suggèrent une certaine spécificité anatomique des foyers infectieux. 
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Arbab et al.,2021ont rapporté une présence de 64,5 % de bactéries à Gram positif dans 

les échantillons de matières fécales, un pourcentage relativement élevé pour un type de 

prélèvement généralement dominé par les bactéries à Gram négatif. Cette observation suggère 

une flore bactérienne mixte au niveau intestinal et la persistance possible de bactéries à Gram 

positif dans l’environnement digestif. 

D’autres types d’échantillons, notamment ceux issus de la peau ou des surfaces 

corporelles, ont révélé des taux plus faibles de bactéries à Gram positif, sans pour autant exclure 

leur présence. Les variations observées entre les types de tissus et de prélèvements soulignent 

l’influence des conditions locales sur la composition bactérienne. 

En résumé, les bactéries à Gram positif sont largement répandues dans les élevages 

bovins, avec des fréquences variables selon le type de prélèvement. Ces données soulignent 

l’importance d’une surveillance microbiologique ciblée et adaptée au type d’échantillon, afin 

de mieux comprendre les dynamiques de contamination et de dissémination bactérienne dans 

les systèmes d’élevage. 

 
Figure 4. La répartition des bactéries Gram positives selon le type de prélèvement 

IV.4. La répartition des bactéries Gram positives selon l’état clinique des bovins 

Selon la Figure 5 et plusieurs études, certaines bactéries à Gram positif comme 

Staphylococcus aureus et Streptococcus sont plus fréquentes chez les bovins malades que chez 

les bovins en bonne santé. Par exemple, Boukhalfa et al. (2020) ont trouvé S. aureus chez 76,6 

% des bovins malades, ce qui est beaucoup plus élevé que chez les bovins saines dans d’autres 
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etudes. Tanzin et al. (2022) ont montré que S. aureus était présente chez 62,5 % des bovins 

malades, contre seulement 33,3 % chez les bovins saines. Haggag et al. (2023) ont rapporté une 

forte présence de Streptococcus spp. chez les bovins malades. Arbab et al. (2021) ont enregistré 

S. aureus entre 40 et 45 %, Wang et al. (2022) en Chine 19,43 %, et Yapicier et al. (2021) en 

Turquie ont trouvé Streptococcus agalactiae à 84,13 %. D’autres études, comme celles de 

Vollenweider et al. (2023) (résistance de Staphylococcus spp. à l’érythromycine 48,8 %), et 

Hassani et al. (2023) (présence de S. aureus à 22,2 % et Enterococcusspp. à 8,3 %), ont aussi 

montré que ces bactéries peuvent être présentes chez les bovins saines, mais généralement en 

plus faible proportion. Cela suggère que ces bactéries sont souvent liées à la maladie, mais 

peuvent aussi être présentes chez des animaux porteurs asymptomatiques Certaines bactéries 

comme Staphylococcus aureus et Streptococcus sont plus souvent trouvées chez les bovins 

malades que chez les bovins en bonne santé. Cela s’explique en partie parce que les bovins 

malades ont souvent un système immunitaire affaibli. Quand leur défense naturelle est faible, 

ces bactéries peuvent entrer plus facilement dans leur corps et se multiplier. De plus, les 

blessures ou infections déjà présentes chez les bovins malades peuvent servir de porte d’entrée 

aux bactéries. (Figure5) 

  Figure 5. Pourcentages des bactérie Gram positives  dans les bovins malades et sains 
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IV.5. L’étude de la résistance aux antibiotiques des bactéries Gram positives 

IV.5.1. La résistance des bactéries Gram positives aux différentes classes d’antibiotiques 

Les résultats collectés montrent une variabilité significative des profils de résistance chez 

les bactéries à Gram positif, avec une prévalence marquée de multirésistance dans plusieurs 

classes d’antibiotiques. Au sein des β-lactamines, les pénicillines telles que la pénicilline G et 

l’amoxicilline affichent des taux de résistance élevés, dépassant 80 % chez Staphylococcus 

aureus dans plusieurs études (Balemi et al., 2021 ; Islam et al., 2025 ; Hassani et al., 2022). 

L’ampicilline présente un profil similaire (Freitas et al., 2018). Quant aux céphalosporines, bien 

qu’en général considérées comme actives, elles montrent une importante hétérogénéité : la 

céphalexine et le ceftiofur enregistrent respectivement 90 % et 86,7 % de résistance (Freitas et 

al., 2018), tandis que la céfazoline conserve une bonne sensibilité (Vollenweider et al., 2023), 

et la céfoxitine présente une résistance intermédiaire de 57 % chez les staphylocoques à 

coagulase négative (Kateete et al., 2013). L’association de l’acide clavulanique à l’amoxicilline 

améliore parfois l’activité de la molécule (Klimienė et al., 2011). 

Concernant les tétracyclines, et en particulier la tétracycline, les taux de résistance sont 

également élevés, atteignant 96,7 % chez S. aureus (Freitas et al., 2018). D’autres espèces 

comme Listeria monocytogenes présentent aussi des résistances notables (48,93 %) (Hassani et 

al., 2022). Ces résistances sont souvent associées aux gènes tet(B) et tet(K) (Yousfi et al., 

2024). Les taux rapportés varient de 28 % à 80 %, ce qui souligne l’importance du contexte 

local dans l’usage des antimicrobiens (Balemi et al., 2021 ; Boukhalfa et al., 2021). 

Les macrolides tels que l’érythromycine et l’azithromycine présentent une résistance variable. 

Pour l’érythromycine, les taux vont de 18,5 % (Boukhalfa et al., 2021) à plus de 85 % (Wang 

et al., 2024), alors que l’azithromycine atteint 32 % dans certaines souches (Hassani et al., 

2022). Le gène erm(T) est fréquemment impliqué (Yousfi et al., 2024). Aucune donnée 

spécifique n’a été trouvée concernant la spiramycine. 

En ce qui concerne les fluoroquinolones, la ciprofloxacine conserve une bonne efficacité 

selon certaines études, avec une absence totale de résistance (Selim et al., 2022), alors que la 

norfloxacine atteint jusqu’à 86,7 % de résistance (Freitas et al., 2018). D’autres molécules, 

comme l’enrofloxacine, montrent des résistances intermédiaires entre 28 % et 30 % (Arbab et 

al., 2021 ; Islam et al., 2025). 

Les aminoglycosides, en particulier la gentamicine, présentent des résultats très hétérogènes. 

La résistance varie entre 12 % (Hassani et al., 2022) et 100 % (Vollenweider et al., 2023), avec 
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des valeurs intermédiaires à 86,7 % (Freitas et al., 2018) ou 17,07 % (Wang et al., 2024), selon 

les espèces et les conditions d’isolement. 

Le triméthoprime-sulfaméthoxazole, représentant principal des sulfamides, affiche les 

niveaux de résistance les plus élevés, souvent supérieurs à 85 %, notamment chez les 

streptocoques et les staphylocoques (Haggag et al., 2018 ; ŞahanYapicier et al., 2021). 

La vancomycine, bien qu’elle soit considérée comme un traitement de dernier recours, 

montre dans certaines études des taux élevés de résistance chez S. aureus, atteignant jusqu’à 

85 % (Balemi et al., 2021 ; Wang et al., 2024). Cependant, d’autres travaux confirment encore 

une efficacité conservée (Minst et al., 2012 ; Overesch et al., 2013 ; Boukhalfa et al., 2022). 

La clindamycine, principal représentant des lincosamides, affiche également des 

résistances variables. Certains isolats de S. aureus présentent une résistance de 75 % (Balemi 

et al., 2021), tandis que d’autres études n’en rapportent aucune (Boukhalfa et al., 2021). 

Le linézolide, appartenant à la classe des oxazolidinones, reste hautement efficace. 

Aucune résistance n’a été signalée, y compris chez les souches Staphylococcus aureus 

résistantes à la méthicilline (SARM) (Selim et al., 2022). 

Enfin, le chloramphénicol, bien que peu documenté, montre une résistance élevée dans 

certaines souches comme S. agalactiae, avec un taux de 90 % (Selim et al., 2022). Les autres 

résultats restent imprécis, mais suggèrent une efficacité limitée (Minst et al., 2012 ; Kateete et 

al., 2013). 

L’analyse comparative montre que certaines molécules, bien qu’appartenant à des 

familles très touchées par la résistance, conservent une efficacité thérapeutique notable. Le 

linézolide, la céfazoline, la ciprofloxacine et l’amoxicilline-acide clavulanique apparaissent 

comme des options viables. En revanche, des molécules telles que la céphalexine, la 

tétracycline, l’érythromycine, la norfloxacine, la gentamicine et le triméthoprime-

sulfaméthoxazole sont associées à des niveaux de résistance préoccupants, ce qui justifie un 

usage restreint et fondé sur des tests de sensibilité 
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Figure 6. La résistance des bactéries Gram positives aux antibiotiques. 

 

IV.5.2. Etude phénotypique des mécanismes de résistance 

Les résultats de l’étude phénotypique ont révélé une large dissémination de souches 

bactériennes à Gram positif présentant des mécanismes de résistance bien caractérisés. 

Chez Staphylococcus aureus, des taux variables de résistance à la méthicilline (SARM) ont été 

rapportés : 21,42 % selon Sfaciotte et al. (2015), 35,7 % selon Selim et al. (2022), et jusqu’à 

88,7 % selon Balemi et al. (2021), ce dernier utilisant le test à la céfoxitine pour la détection. 

Ces variations peuvent s’expliquer par plusieurs facteurs, notamment la diversité des sources 

d’échantillonnage (lait, viande, matières fécales, peau), les différences géographiques, les 

pratiques d’élevage, ainsi que les méthodes de détection utilisées. 

 

Un profil similaire a été observé chez les staphylocoques à coagulase négative, avec une 

prévalence de 28,6 %, soulignant que ces espèces, bien que souvent considérées comme moins 

pathogènes, peuvent jouer un rôle important en tant que réservoirs de gènes de résistance, 

pouvant être transmis aux souches plus virulentes. 

 

Des profils de résistance de type MLSB ont également été mis en évidence. Ce mécanisme, 

impliquant une résistance croisée aux macrolides, aux lincosamides et aux streptogramines B, 

représente l’un des principaux mécanismes acquis chez les staphylocoques. Environ 94 % des 

isolats de S. aureus ont présenté une résistance simultanée à l’érythromycine, à la clindamycine 

et aux streptogramines B (Yousfi et al., 2024), limitant considérablement les options 

thérapeutiques. Cette résistance peut compromettre l’efficacité des traitements vétérinaires, en 

particulier dans les infections cutanées ou mammaires, où ces antibiotiques sont couramment 

utilisés. 

 

Chez Enterococcus faecium, une résistance marquée à l’ampicilline a été signalée (Freitas et 

al., 2018). Des cas de résistance à la vancomycine, bien que moins fréquents, ont également été 

rapportés (Yousfi et al., 2024). Ces phénotypes posent un réel défi thérapeutique, car ils 

réduisent davantage le choix des antimicrobiens utilisables en médecine vétérinaire, notamment 

dans les infections entériques ou systémiques. 
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Conclusion 

Pour obtenir de bons produits laitiers et une viande saine, il faut surveiller la santé de la 

vache, en particulier les mamelles, car c’est la zone sensible qui contient de nombreuses 

bactéries Gram-positives, ce qui est à son tour un indicateur sensible de l’état de la vache, 

comme des études l’ont démontré , Streptococcus spp. Et Staphylococcus aureus, étaient les 

plus isolés et causatifs d’infections chez les bovins, en plus des Staphylococcus à coagulase 

négative ,Enterococcus spp.et Listeria monocytogenes. Cependant, d’autres études ont montré 

que ce type de bactéries a une légère présence qui ne provoque pas la maladie dans les cas sains. 

Compte tenu à la résistance aux antibiotiques, les isolats étudiés ont montré une multi-

résistance élevée aux Sulfonamides, Aminoglycosides, Tétracyclines, Béta-lactamines, 

Macrolides  et Glycopeptides , Lincosamides, Phenicol  , Ces antibiotiques sont largement 

utilisés pour traiter les infections bactériennes, l’augmentation de cette résistance limite les 

chances de traiter ces infections chez les bovins. 

L’utilisation des antibiotiques sans conscience ou sans une prescription vétérinaire, ont 

des risques incontournable sur la santé animale et humaine, dont le premier est la résistance 

accrue des bactéries aux l’antibiotiques, qui rend le traitement difficile ou pas possible, et 

l’exacerbation de ce phénomène entraîne une propagation rapide à l’homme par la chaîne 

alimentaire.de ce fait, il est important de surveiller la santé des bovins, poursuivre les 

traitements d’antibiotiques, et prêter attention à la propreté de leur milieu de vie et de la 

nourriture pour réduire les infections . 
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Résumés 

Les bovins sont une source alimentaire importante pour l’homme, y compris le lait et la viande. La contamination de 

ces sources se traduit également par de nombreux dangers tellque le mastite, que ce soit par une mauvaise alimentation ou par 

le contact avec les bovins, ce qui entraîne la dissémination de résistance bactérienne aux antibiotiques.Ce travail se concentre 

sur l’analyse des espèces bactériennes à Gram positif véhiculées par les bovins dans différents pays, et sur la résistance de ces 

bactéries à de nombreux antibiotiques utilisés en médecine humaine et animale. Les résultats ont montré que les bactéries les 

plus isolée sont Staphylococcus aureus Staphylococcus à coagulase négative ,Streptococcus Spp, Enterococcus spp , Listeria 

monocytogenesavec une multi-résistantes aux Sulfonamides, Glycopeptides, Aminoglycosides, Tetracyclines, Béta-

lactamines, Macrolides, Fluoroquinolones.Lincosamides.Oxazolidimones.Phenicol .une surveillance de l’utilisation de ces 

antibiotiques pour les animaux, en particulier les bovins, doit être imposer,tout en respectant les lois de propreté et de sécurité 

des outils de traite, des outils utilisés à la ferme et de l’alimentation des bovins afin de réduire ces manifestations qui menacent 

le risque d’infection. 

Mot clé :bovins, bactéries Gram-positives, mastite, antibiotiques, résistance 

 

Abstract 

Cattle are an important food source for humans, including milk and meat. The contamination of these sources also 

results in many dangers such as mastitis, whether through poor nutrition or contact withcattle, This work focuses on the analysis 

of Gram-positive bacterial species carried by cattle in different countries, and on the resistance of these bacteria to many 

antibiotics used in human and animal medicine. The results showed that the most isolated bacteria are Staphylococcus aureus 

coagulase-negative staphylococcus spp, Streptococcus spp, Enterococcus spp, Listeria monocytogenes with a multi-resistant 

to Sulfonamides, Glycopeptides, Aminoglycosides, Tetracyclines, Beta-lactams, Macrolides, Fluoroquinolones 

.Lincosamides.Oxazolidimones.Phenicol. monitoring of the use of these antibiotics for animals, in particular cattle, must be 

imposed, while respecting the laws of cleanliness and safety of milk ingtools, tools used on the farm and cattle feeding to 

reduce these manifestations that threaten the risk of infection . 

Keywords: cattle, Gram-positive bacteria, mastitis, antibiotics, resistance 

 

 ملخص 

تهاب الضرع سواء من  تعتبر الماشية مصدرًا غذائيًا مهمًا للإنسان، بما في ذلك الحليب واللحوم. كما يؤدي تلوث هذه المصادر إلى العديد من المخاطر مثل ال

الجرام التي تحملها الم إيجابية  البكتيرية  التغذية أو الاتصال بالماشية، ويركز هذا العمل على تحليل الأنواع  البلدان، وعلى مقاومة هذه  خلال سوء  اشية في مختلف 

المكورا البكتيريا الأكثر عزلة هي  النتائج أن  لـ العديد من المضادات الحيوية المستخدمة في الطب البشري والحيواني. أظهرت  الذهبية سلبية  البكتيريا  ت العنقودية 

المستوحد للسلفوناميدات، والجليكوببتيدات، والأمينوغليكوزيدات، والتالتخثر، والمكورات العقدية، والمكورات المعوية، والليستيريا  سيكلين،  يتراة مع مقاومة متعددة 

والفلوروكينولونات  والماكروليدات،  لاكتام،  وخاصة  لينكوساميدات.أوكسازوليديمونات.فينيكول .والبيتا  للحيوانات،  الحيوية  المضادات  هذه  استخدام  مراقبة  ويجب   .

 .بخطر العدوى الماشية، مع احترام قوانين نظافة وسلامة أدوات الحلب الأدوات المستخدمة في المزرعة وتغذية الماشية للحد من هذه المظاهر التي تهدد 

 الكلمات المفتاحية: الماشية، البكتيريا إيجابية الجرام، التهاب الضرع، المضادات الحيوية، المقاومة 
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