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Introduction

La médecine est construite sur les antibiotiques, ces derniers sont une discipline que
nous prenons pour acquis. Puisque les bactéries ont changé, nous devons aussi changer et
changer la plupart des pratiques d'utilisation des antibiotiques, dés lors, s’est engagée une
course permanente entre 1’évolution des bactéries résistantes d’une part, et le développement
de nouvelles molécules, d’autre part. Bien que la situation de résistance soit pessimiste et que
I'avenir des antibiotiques semble incertain, nous entrons heureusement dans ce qui peut étre

considéré comme I'age d'or de la microbiologie (Prescott, 2014; Vasoo et al., 2015).

Staphylococcus aureus est un micro-organisme faisant partie du microbiote naturel des
humains et des animaux, principalement en colonisant la peau et les muqueuses nasales ainsi
que buccales des humains et des animaux sains (Gharsa et al., 2012). Les maladies causées
par ce pathogéne versatile sont encore plus graves, si les souches de S. aureus résistantes a la
méthicilline (SARM) sont impliquées (Becker et al., 2017).

Les bactéries ont démontrés une remarquable capacité a développer différents types
des mécanismes de résistance qui interviennent dans la résistance aux antibiotiques, Elle peut
étre naturelle, ou acquise par mutations spontanées ou par acquisition de génes de résistance
par un transfert horizontal (Cohn et Middleton, 2010; Hasan, 2013).

S. aureus est capable dacquérir de multiples genes de résistance (Petinaki et
Spiliopoulou, 2012). Son premier mécanisme de résistance aux B-lactamines est la production
d’une pénicillinase qui hydrolyse le cycle B-lactame, cette résistance est liée a 1’acquisition
d’un plasmide codant pour une pénicillinase. Dés 1961, le deuxiéme mécanisme de résistance

de S. aureus résistant a la méthicilline (SARM) a été rapporté (Hirvonen, 2014).

Le SARM est caractérisé par I’acquisition d’un élément génétique mobile appelé
cassette chromosomique staphylococcique (SCCmec) qui porte le géne mecA qui correspond a
un fragment d’ADN de 21 a 67 kb. Les types I, Il et 11l caractérisent les SARM nosocomiaux,
les type IV et V, les SARM communautaires (Berbis, 2011).
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Ce dernier code pour la protéine de liaison a la pénicilline (PLP) additionnelle
dénommeée (PLP2a) qui posséde trés peu d’affinités pour la méticilline et les bétalactamines

(Figueiredo et Ferreira, 2014).

En outre de sa résistance aux antibiotiques B-lactamines, le SARM peut étre résistant a
de multiples classes d'antibiotiques, en raison des génes de résistance supplémentaires
intégrés dans SCCmec, c'est-a-dire des plasmides intégrés codant pour des résistances aux
macrolides, aminoglycosides, tétracycline, , lincosamide et streptogramine rendant ainsi la

souche multi-résistante (Deurenberg et Stobberingh, 2008).

Plus d’un demi-siecle apres sa mise a disposition en milieu hospitalier, la
vancomycine est encore considérée comme le traitement de référence des infections sévéeres a
staphylocoques (dorés ou a coagulase négative) résistants aux pénicillines (Wolff, 2012).

La premiere souche de S. aureus intermédiaire a la vancomycine n’a été décrite qu’en
1997, et la premiere souche résistante a la vancomycine en 2002. Ce phénomene relativement
nouveau et inquiétant justifie une surveillance attentive (Batard et al., 2005).

Le linézolide et la vancomycine sont deux options thérapeutiques majeures dans le
traitement des SARM. Ces données suggérent que le linézolide, un inhibiteur de la synthése
protéique, pourrait étre supérieur a la vancomycine en diminuant une réaction inflammatoire

excessive et en protégeant des dommages associés au SARM (Jacqueline et al., 2014).

Staphylococcus aureus résistant a la méthicilline (SARM) est une cause importante
d'infections nosocomiales chez I’homme ; le traitement est devenu de plus en plus difficile en
raison du développement de la résistance a de nombreux antimicrobiens couramment utilisés
(Traversa et al., 2015).

Les SARM sont genéralement capables de causer des infections cutanées sévéres, des
infections des tissus mous et occasionnellement une pneumonie nécrosante associée a une
mortalité élevée, car ces souches ont la capacité de produire la toxine de la Leucocidine de
Panton et Valentin (LPV) donc elles sont préoccupantes du point de vue de santé publique
(Kraushaar et Fetsch, 2014; Watkins et al., 2012).
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Les souches S. aureus sont des agents pathogénes particulierement graves et
potentiellement mortels qui possedent des mécanismes de virulence incluant des protéines et
des enzymes extracellulaires. Ces protéines associées a la surface sous le nom de «
MSCRAMM » également appelées « andésines », lient des molécules tel que le collagéne,
fibronectine et fibrinogéne et initient les infections endovasculaires, osseuses et articulaires et
aident dans la formation des biofilms. Tandis que les enzymes sont responsables de la
destruction des tissus ainsi que sa diffusion, parmi lesquelles on cite la protéase,

hyaluronidases, lipase et nucléase (Alioua et al., 2014; Lowy, 1998).

Le SARM a été initialement trouvé comme un agent pathogéne opportuniste dans les
hopitaux et a été nommé healthcare-associated (HA)-MRSA. Plus tard, on a également
découvert que le SARM infecte des personnes immunocompétentes, causant principalement
des infections de la peau et des tissus mous (SARM d'origine communautaire, community-
acquired (CA)-MRSA, (Pantosti, 2012).

De nouveaux SARM, connus sous le nom de SARM du bétail, ont été détectés chez
des animaux producteurs d'aliments, notamment des porcs, des bovins, des poulets (De
Neeling et al., 2007; Lee, 2006) des chevaux et des animaux de compagnie (Cuny et al.,
2010). En 2004, les programmes de surveillance et de controle établis pour I'nomme dans
certains pays européens ont conduit a la découverte d'un nouveau SARM associé a la
production porcine (Huijsdens et al., 2006; Voss et al., 2005), connu sous le nom de
livestock-associated (LA)-MRSA.

Généralement, la faune sauvage n’est pas exposée aux antibiotiques utilisés en
cliniques (Baquero et al., 2009), mais actuellement, y a un nombre important de voies

d’expositions qui pourraient entrainer la résistance chez cette derniere (Santos et al., 2013).

Des études espagnoles ont révelé que la prévalence du SARM chez les porcs en plein
air a mis en évidence le risque d'exposition des animaux sauvages au SARM (Porrero et al.,
2012). Bien que des études aient démontré la transmission d'agents microbiens entre les

animaux domestiques et la faune sauvage (Gortazar et al., 2007).
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Ainsi, la convergence entre les habitats, le contact des animaux sauvage avec d’autres
animaux domestiques ou avec les humains a conduit & une augmentation de 1’échange des

déterminants génétiques de la résistance entre leurs micro-biotes (Sousa et al., 2014).

Alors que des études sur le SARM chez I'homme, les animaux de compagnie et le
bétail ont été largement documentées, le rb6le de ce pathogéne particulier dans la faune
sauvage est rarement étudié. L'émergence de SARM chez les animaux sauvages pourrait
représenter une menace sérieuse pour la santé humaine, les animaux de compagnie et le bétail
(Loncaric et al., 2013a).

A notre connaissance, la distribution de SARM chez la faune sauvage n'a pas été
spécifiguement évaluée. Le but de cette étude était d’étudier la prévalence de S. aureus
/ISARM chez les animaux sauvages vivant en liberté au niveau de différentes régions de la

Wilaya de Béjaia afin d'identifier si le SARM a encore atteint les animaux sauvages.
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Matériel et méthodes

I- Prélevements

Durant la période allant du premier février jusqu’au 24 mai 2018, nous avons procédé
a la collecte d’échantillons de selles d’animaux sauvages par é¢couvillonnage. En paralléle
nous avons effectué un écouvillonnage nasal et rectal quand il nous est possible. Ces
prélévements ont été obtenus grace a I’aide des membres d’associations de chasse et des
agents de la conservation des foréts de la région de Béjaia. Ces dernies nous ont notamment
aides a identifier les différents types de selles par animal. Ces prélévements ont été ensuite

acheminés au niveau du laboratoire d’écologie microbienne de I'université de Béjaia pour étre

analyseés (figure 1).
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Figure 1 : Carte géographique des différents sites de prelévements réalises
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I1- Détermination de la sensibilité des souches aux antibiotiques

La sensibilité des souches de S. aureus cing familles d’antibiotiques a été déterminée
par la méthode des dilutions sur gélose Mueller-Hinton (MH) selon les recommandations de
PEUCAST. Pour ce faire nous avons préparé différentes dilutions d’antibiotiques
(préparations injectables, en poudre ou en solution) a partir d’une concentration stock de 2560
mg/L selon les recommandations de I’EUCAST (EUCAST/ESCMID, 2000). Les
antibiotiques testés sont: la Céfoxitine, Clindamycine, Gentamycine, Linezolide et
Ciprofloxacine.

Tableau 1 : Préparation des dilutions d’antibiotiques

Concentration Concentration
antimicrobienne . . finale dans le milieu
(mg /L) dans la Solution meére de Volume d'eau Concentration aprés addition de 19

. . volume (ml) distillée (ml) antimicrobienne .

solution mere ml d'agar
obtenue (mg/ L)

2560 1 7 320 16
320 1 1 160 8

320 1 3 80 4

320 1 7 40 2

40 1 1 20 1

40 1 3 10 0,5

Nous avons coulé dans des boites de Pétri 19 ml de gélose MH additionnée de 1 ml de

chaque dilution d’antibiotique, puis nous avons laissé sécher 10 a 15 minutes.

L’ensemencement a été réalisé en spots (10 pl) a partir d’un inoculum de 106 UFC/ml.
Apres incubation a 37 °C pendant 24H, I’interprétation en catégories cliniques S et R a été faite
selon EUCAST 2018.
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Résultats

|- Population d’animaux étudiée

Au cours de notre étude, un total de 241 prélevements a été obtenu a partir de
différents animaux sauvages, dont10 prélevements nasaux, 10 prélévements par
écouvillonnage rectaux pour les mémes animaux et 221 échantillons de selles. Le tableau 2
donne la répartition de ces prélévements par animal et la figue 2 la répartition des animaux

par régions

Tableau 2 : Nombre de prélévements

Animal Sangliers | Singes Cerfs | Liévres | Chacals Porc- Oiseaux
magot épic
Nasal 07* / / / / 03* /
Rectal 07* / / / / 03* /
Selles 58 65 37 27 16 10 08
Total des 72 65 37 27 16 16 08
prélévements
Nombre d’animaux 65 65 37 27 16 13 08
prélevé

* . Les préléevements naseaux et rectaux effectués chez le sanglier et le porc-épic

sont effectués chez le méme animal.

I1- Souches de S. aureus isolées

Huit souches de S. aureus ont été isolées et identifiées durant notre étude (figure 3 et
4), dont 4 souches ont été isolées a partir des prélévements nasaux chez le sanglier (n=2) et du
porc-épic (n=2), deux souches a partir des prélévements rectaux chez le sanglier (n=2) et une
souche chez le lievre et le singe a partir de selles (figure 5) (sachant que chez le sanglier ce

n’est pas le méme animal).
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Résultats

Figure 3 : Photo d’une DNase positive Figure 4 : Photo d’une Coloration de Gram

mnasal mrectal selles

Tl.n.fl,n.'.n.

SANGLIERS SINGES CERFS LIEVRES CHACALS PORC-EPIC OISEAUX

Figure 5 : Portage des souches S. aureus par animal

11 - Prévalence des souches S. aureus

Au cours de notre étude, nous avons obtenu un taux de portage total de souches de S.
aureus de 3,31% (8/241) chez les différents animaux sauvages étudiés. D’apres la figure 6, un
taux de 12,5% (2/16) est noté chez le porc-épic, suivi du sanglier avec un taux de 5,55%
(4/72), un taux de 3,07% (1/27) chez le liévre et enfin le singe avec un taux de 1,53% (1/65).

Cependant, aucune souche de S. aureus n’a été isolée chez le cerf, chacal et chez les oiseaux.

10
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153% 0% - 0%

sangliers singes cerfs lievres chacals porc-épic  oiseaux

0%

Figure 6 : Prévalence de souches de S. aureus par animal
[11- Détermination de la sensibilité aux antibiotiques

Les résultats des CMIs pour les 8 souches de S. aureus isolées, vis-a-vis
d’antibiotiques (céfoxitine, gentamycine, ciprofloxacine, clindamycine et linezolide) sont

donnés dans le tableau suivant (tableau 3).

Tableau 3 : Résultats et interprétation de la CMI

souches/ Fox GEN cip Cli Lzd
antibiotique
/ CMI | catégorie | CMI | catégorie | CMI | catégorie | CMI | catégorie | CMI | catégorie
SL(R)2 8 R <0,5 S >2 R >2 R 1 S
SL(N)4 4 S 2 R 2 R >2 R 1 S
SL(N)6 8 R 1 S >2 R >2 R >2 R
SL(R)7 4 S <0,5 S >2 R >2 R 1 S
PK(N)1 8 R <0,5 S >2 R >2 R 1 S
PK(N)3 8 R 1 S >2 R >2 R 2 R
Sga5 8 R 1 S >2 R >2 R 2 R
Lv1l9 8 R >2 R 2 R >2 R >2 R

11
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D’aprés le tableau 3, on note que 6 souches de S. aureus sont résistantes a la céfoxitine
(CMI > 4), 4 souches sont résistantes au linezolide (CMI > 1) et 2 souches résistantes a la
gentamycine (CMI > 1). Toutes les souches sont résistantes a la clindamycine et a la

ciprofloxacine (CMI > 1).
IV-  Souches de S. aureus résistantes a la méthicilline

Les 6 souches de S. aureus résistantes a la céfoxitine sont considérées comme étant
probablement des souches SARM. Ces souches ont été isolées chez le sanglier (n= 2/ nasal=1,

rectal=1), le porc-épic (n= 2/ nasal=2), singe (n= 1/selles) et le lievre (n= 1/selles) (figure 7).

Tableau 4 : Nombre de souches SARM isolées par animal

Animal Nombre de préléevements | Souches S.aureus Souches SARM
Sangliers 65 04 02(nasal=1,rectal=1)
Singes 65 01 01 (selles)
Cerfs 37 00 00

Lievres 27 01 01 (selles)
Chacals 16 (0]0] 00
Porc-épic 13 02 02 (nasal)
Oiseaux 08 00 00

M nasal mrectal mselles

2
1,8
1,6
1,4
1,2

1
0,8
0,6
0,4
0.2

0

sangliers  singes lievres porc-épic

Figure 7 : Portage des souches SARM par animal
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VI- Prévalence de souches SARM

Un taux de portage de souches de SARM de 2,48% (6/241) a été observé durant notre
étude. On remarque un taux plus élevé chez le porc-épic avec un taux de 12,5% (2/16 souches
par prélevement nasal), par contre un taux moins important est obtenu chez le sanglier 2,77%
(2/72 souches par prélévement nasal) et chez le liévre qui est de 3,70% (1/27 souche par
récolte de selles), respectivement. Suivi du singe avec un taux de 1,53% (1/65 par récolte de

selles). Le taux de portage des souches de SARM par animal est illustré ci-dessous (Figure 8).

14,00%

12,00%
10,00%
8,00%
6,00%
4,00%
- B o

0,00%

Sanglier Singe Lievre Porc-épic

Figure 8 : Taux de portage du SARM par animal
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Discussion et conclusion

La présence de SARM chez les animaux sauvages a été sporadiquement signalée a ce
jour (Porrero et al., 2013; Wardyn et al., 2012). Les données sur la faune peuvent étre utiles
pour évaluer la circulation du SARM chez les especes sauvages et la voie potentielle de

transmission aux animaux domestiques et, finalement, aux humains (Traversa et al., 2015).

Au cours de notre étude, nous avons obtenu un taux de portage total de 3,31% (8/241)
de S. aureus chez les différentes espéces étudiées. Ce portage est inférieur a ceux rapportés
par plusieurs auteurs: Monecke et ces collaborateurs ont rapporté un taux de 5.52%
(155/2855) chez différents animaux sauvages dans différents pays d’Europe (Autriche,
Allemagne et la Suede) (Monecke et al., 2016). Mrochen et ces collaborateurs dans leur étude
ont rapporté un taux del5.3% (45/295) chez dix especes différentes de rongeurs sauvages en
Allemagne, France et en République tchéque (Mrochen et al., 2017). Un taux de 20,45%
(242/1183) a été rapporté par Porrero et ces collaborateurs lors de son étude sur différents
animaux sauvages (Porrero et al., 2014), De méme, Gémez et ces collaborateurs ont rapporté
chez des petits mammiféres sauvages en Espagne un taux de 13% (13/101) (Gomez et al.,
2014).

Nous avons rapporté un taux de 1.53% (1/65) chez le singe magot. Ce taux est
inférieur a celui rapporté par Roberts et ces collaborateurs qui est de 42,4% (25/59) chez le
macaque au Népal (Roberts et al., 2018). Concernant le sanglier, nous avons enregistré un
taux de portage de 5,55% (4/72). Ce taux est légérement inférieur a celui rapporté par
Meemken et ces collaborateurs qui est de 6,8% (8/117) (Meemken et al., 2013) et reste au
deca de celui rapporté par Seinige et ces collaborateurs avec un taux de 45,5% (41/111)
(Seinige et al., 2017). Un taux de 66% (30/45) a été obtenu par Sousa et ces collaborateurs au
nord du Portugal (Sousa et al., 2017), et un taux de 0.86% (7/817) en Espagne a été rapporté
par Porrero et ces collaborateurs (Porrero et al., 2013). Ces derniers auteurs ont aussi rapporté
un taux de 0.37% (1/273) chez le cerf. De méme, un taux de 44% (4/9) a été rapporté par
Alcald et ces collaborateurs (Alcalé et al., 2016). Cependant, aucun portage chez le cerf n’a

été observé au cours de notre étude.
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Alcala et ces collaborateurs (Alcala et al., 2016) ont rapporté durant leur étude
qu’aucun portage n’a été trouvé chez le lievre tandis que dans notre étude un taux de portage
de 3,07% (1/27) a été observé.

Il'y a peu d'études sur le portage de S. aureus chez les oiseaux sauvages. Dans le cadre
de notre étude aucun portage n’a été observé contrairement a d’autres études au Portugal,
Sousa et ces collaborateurs ont rapporté un taux de 6,3% (1/16) chez des oiseaux de proie
(Sousa et al., 2014). en Espagne, un taux de portage de 6,66% (1/15) chez les pétrels a été
rapporté par Candela et ces collaborateurs (Candela et al. 2008). et un taux de 34,78%
(32/92) chez les cigognes a été rapporté par Gomez et ces collaborateurs (Gomez et al.,
2016).

Concernant, le portage chez le porc-et-pic et le chacal, nous n’avons pas trouvé

d’articles publiés pour pouvoir comparer.

Le S. aureus résistant a la méthicilline (SARM) est apparu il y a 50 ans comme agent
pathogéne nosocomial mais, au cours de la derniere décennie, il est devenu une cause
fréquente d'infections communautaires (Pantosti, 2012). Alors que les études sur le SARM
chez I'nomme, les animaux de compagnie et le bétail ont été largement documentées, il y a
toujours peu d'informations sur les infections, le portage et le rdle de ce pathogéne particulier

chez la faune sauvage (Loncaric et al., 2013a).

Durant notre étude, la prévalence de SARM est de 2,48% (6/241). Ce taux est
supérieur a celui rapporté par Gémez et ces collaborateurs dans leur étude sur des petits
mammiféres sauvages qui est de 1,98% (2/101) (Gémez et al., 2014) et a celui rapporté en
Espagne par Porrero et ces collaborateurs chez différents animaux sauvages avec un taux de
0,96% (13/ 1342) (Porrero et al., 2013). Cependant ce taux reste comparable a celui rapporté
par Himsworth et ces collaborateurs qui est de 3,5% (22/637) chez des rats sauvages en
Norvége (Himsworth et al., 2014).

Les résultats montrent une trés faible prévalence de SARM chez le singe magot avec
un taux de 1,53% (1/65). Ce taux est inferieur par rapport a celui rapporté au Népal par

Roberts et ces collaborateurs chez le macaque qui est 6,8% % (4/59) (Roberts et al., 2018).



Discussion et conclusion

Une prévalence de SARM de 2,77% (2/72) a été obtenue au cours de notre étude chez
le sanglier tandis qu’aucun portage de SARM n’a été observé dans 1’étude de Cuny et ces
collaborateurs et celle de Meemken et ces collaborateurs (Cuny et al., 2012 ; Meemken et
al., 2013).

Une prévalence de SARM de 3,28% (5/152) a été rapporté par Loncaric et ces
collaborateurs chez le liévre en Europe (Loncaric et al., 2013a) qui est comparable a celle
obtenue durant notre étude qui est de 3,07% (1/27).

Concernant les oiseaux, un taux de portage de SARM de 3,70% (2/54) a été rapporté
par Loncaric et ces collaborateurs chez le corbeau en Autriche (Loncaric et al., 2013b) et un
taux de 0.3% (4/1325) a été rapporté par Konicek et ces collaborateurs chez les oiseaux
sauvages en Autriche et en République tcheque (Konicek et al., 2016) tandis que nous, nous

n’avons aucun portage ni de S. aureus, ni de SARM au cours de notre étude.

Pour la prévalence de SARM chez le porc-épic nous n’avons pas trouve d’articles

publiés pour pouvoir comparer.

Au cours de cette étude réalisée durant une période de 4 mois sur les animaux
sauvages, 241 échantillons (nasal, rectal, selles) ont été analysés. L’objectif été I'isolement,

l'identification et I’étude du profil de résistance isolats de Staphylococcus aureus.

Le SARM a déja accumulé des résistances a un nombre important d’antibiotiques et

qui continue d’évoluer pour mieux se disséminer et résister aux traitements thérapeutiques.

En raison de la menace pour la santé animale et humaine due a I'émergence de SARM
chez les animaux ainsi que de la rareté des données publiées sur la faune sauvage, des études
systématiques sont nécessaires pour surveiller la transmission possible de S. aureus / SARM
associés a I'nomme et au bétail a la faune et vice versa, ainsi que la transmission possible, par

contact non protégé avec les animaux.

Alors la prévalence de S. aureus/ SARM chez la faune sauvage ainsi que les structures

de sa population dans différentes especes hétes de la faune justifient une étude plus pousseée.
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Résumé

Le présent travail a été réalisé dans le but d’étudier la prévalence et la résistance de
Staphylococcus aureus chez les animaux sauvage afin d’approfondir 1’é¢tude du portage S.
aureus/SARM chez la faune sauvage. Pour cela, nous avons réalisé un total de 241 prélévements par
écouvillonnage (nasal, rectal et collecte de selles) au niveau de différentes régions de la Wilaya de
Bejaia, chez le sanglier (n=72), singe magot (n=65), cerf de barbarie (n=37), lievre (n=27), chacal
(n=16), porc-épic (n=16), et pour les oiseaux (N=08) que nous avons analyse. D’apreés les résultats de
I’isolement, I’identification et 1’étude de la sensibilité aux antibiotiques des souches, nous avons
obtenu un taux de portage total de 3,31% (8/241) de S. aureus, dont 12,5% (2/16) chez le porc-épic,
5,55% (4/72) chez sanglier, 3,70% (1/27) chez le liévre et enfin 1,53% (1/65) chez le singe magot.
Tandis qu’aucune souche n’a été isolée chez le cerf, chacal et chez les oiseaux. Concernant le portage
de SARM nous avons obtenu un taux de 2,48% (6/241) chez les différents animaux sauvages étudiés,
dont le porc-épic avec un taux de 12,5% (2/16 prélevement nasal), 2,77 % chez le sanglier (2/72
souches par prélevement nasal) et 3,70% chez le liévre (1/27 souche par récolte de selles) et en fin le
singe magot avec un taux de 1,53% (1/65 par récolte de selles).

A notre connaissance, ceci est la premiere étude effectué sur le portage de S. aureus/ SARM
chez la faune sauvages en Algérie.

Mots clés : Prévalence de S. aureus/SARM, Animaux sauvages, Faune sauvage, Résistance aux antibiotiques.

Abstract

This work was conducted to study the prevalence and resistance of Staphylococcus aureus in
wildlife in order to further the study of S. aureus/SARM portaging in wildlife. For this, we carried out
a total of 241 swab samples (nasal, rectal and stool collection) from different regions of the Wilaya of
Bejaia, from wild boar (n=72), magot monkey (n=65), barbaric deer (n=37), hare (n=27), jackal
(n=16), porcupine (n=16), and for the birds (n=08) that we analysed. According to the results of
isolation, identification and the study of antibiotic susceptibility of strains, we obtained a total
carrying rate of 3.31% (8/241) of S. aureus, of which 12.5% (2/16) in porcupine, 5.55% (4/72) in wild
boar, 3.70% (1/27) in hare and finally 1.53% (1/65) in maggot monkey. While no strains have been
isolated from deer, jackal and birds. Concerning the carrying of MRSA we obtained a rate of 2.48%
(6/241) in the various wild animals studied, including the porcupine with a rate of 12.5% (2/16 nasal
sample), 2.77% in the wild boar (2/72 strains by nasal sample) and 3.70% in the hare (1/27 strain per
stool harvest) and finally the monkey magot with a rate of 1.53% (1/65 per stool harvest).

To our knowledge, this is the first study carried out on the portage of S. aureus/MRSA in
wildlife in Algeria.

Keywords : Prevalence of S. aureus/ MRSA, Wild animals, wildlife, Antibiotic resistance.



