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Comparaison génétique de Campylobacter coli issus de porcs et de volailles avec des isolats 
issus de campylobactérioses humaines

133  isolats de Campylobacter coli provenant de  la Bretagne et  isolés en 2003 ont été génotypés par RFLP/PFGE.  Ils 
proviennent de la filière porc (65), de la filière volaille (56) et de campylobactérioses humaines (12). Les résultats n’ont 
pas permis de mettre en évidence de pulsotypes communs aux 3 origines mais  l’analyse de  la  similarité génétique à 
80 % des isolats permet de construire 19 groupes de similarité. Dans 3 cas, des isolats de volailles se retrouvent dans 
des groupes contenant des isolats humains. Par contre, les isolats de porcs sont toujours dans des groupes ne contenant 
pas d’isolats de volailles et d’isolats humains. Ces résultats  tendent à  indiquer que  les deux  filières animales auraient 
leurs propres génotypes et que les campylobacters issus du porc seraient rarement impliqués dans les campylobactério-
ses humaines.

Genetic comparison of Campylobacter coli resulting from pigs and poultry with isolates resulting 
from human campylobacteriosis. 

133  isolates of Campylobacter coli  isolated  from Brittany and collected  in 2003 were analysed by RFLP/PFGE.  They 
came from pig (65), poultry (56) and human campylobacteriosis (12). No pulsotype common to the 3 origins could be 
detected but the analysis of the genetic similarity at 80% of the isolates made it possible to build 19 groups of similarity. 
In 3 cases, poultry isolates were found in groups containing human isolates. Neverthless, the pig isolates were always in 
groups different from the poultry isolates and the human ones. These results tend to indicate that the two animal produc-
tions would have their own genotype and that the campylobacters from pigs are rarely responsible of human campylo-
bacteriosis.
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IntroduCtIon

Campylobacter sp.  est  l’une  des  causes  les  plus  fréquen-
tes  de  gastro-entérites  humaines.  La  viande  de  volaille  est 
principalement  incriminée ;  elle  serait  responsable  d’au 
moins  40  %  des  campylobactérioses  humaines  (Vellinga  et 
Van  Loock,  2002).  L’espèce  C. jejuni  représente  en  France  
76 % des  souches  collectées  chez  les humains  contre 17 % 
pour C. coli (Gallay et al., 2005). C. coli est majoritairement 
l’espèce  rencontrée  dans  les  élevages  de  porcs  en  France 
(Magras et al., 2004). 

Il était donc intéressant de comparer génétiquement les iso-
lats de C. coli issus de la filière porc avec des isolats C. coli 
issus de campylobactérioses humaines et des  isolats C. coli 
issus de la filière volaille afin d’estimer la part de ces filières 
animales  dans  les  infections  humaines  à  Campylobacter 
coli.

1. MatérIels et Méthodes

1.1. Isolats

Les  isolats  de  Campylobacter  analysés  dans  ce  travail  ont 
été  récoltés  en  Bretagne  et  durant  l’année  2003.  Douze  
C. coli  d’origine  humaine  ont  été  fournis  par  le  Pr  
F.  Mégraud  du  CNR-CH  de  Bordeaux.  Chaque  isolat  pro-
vient  d’une  analyse  réalisée  sur  un  patient  présentant  une 
gastro-entérite.

Les  121  isolats  d’origine  animale  (56  C. coli  volailles  et  
65 C. coli porcs) proviennent d’échantillons  récoltés en éle-
vage, en abattoir, et en grande surface. Un seul isolat a été 
retenu par échantillon analysé.

1.2. Méthodes

1.2.1. Typage des isolats

Le  typage  des  isolats  a  été  réalisé  par  la  méthode  RFLP/
PFGE. Deux profils enzymatiques ont été obtenus par isolat : 
un profil KpnI  et  un profil  SmaI.  Le profil  combiné  issu des  
2 enzymes a été codé KS.

1.2.2. Analyse des profils génétiques

L’estimation de la taille des fragments et l’analyse des simi-
larités  sont  effectuées  en  utilisant  le  logiciel  BioNumerics. 
Les  similarités  entre  les  profils,  basées  sur  la  position  des 
fragments  restreints,  sont  calculées  à  l’aide  du  coefficient 
de  Dice  avec  une  tolérance  maximale  de  1  %  (Struelens, 
1996). 

Des  dendrogrammes  sont  construits  suivant  la  méthode 
Unweight Pair Group Method (UPGMA) utilisant une moyen-
ne  arithmétique  (Struelens,  1996).  Les  isolats  qui  ont  une 
forte similarité peuvent être considérés comme dérivant de la 
même souche mère (Tenover et al., 1995). 

L’indice de Simpson a été calculé  (Hunter, 1990), pour esti-
mer la diversité de l’échantillon.

2. resultats

2.1. Variabilité des profils génétiques

Le  tableau  1  donne  le  nombre  de  profils  génétiques  par 
enzyme,  et  par  origine  sur  le  nombre  d’isolats,  ainsi  que 
l’Indice de Simpson.

Onze ,  53  et  64  profils  combinés  KS  ont  été  obtenus  res-
pectivement  pour 12  isolats  humains,  56  isolats  volailles  et  
65 isolats porcs. Pour les 3 origines, l’indice de Simpson est 
très  proche  de  1  ce  qui  indique  que  notre  échantillonnage 
présente une très grande diversité.

2.2. similarité génétique

La figure 1 représente le dendrogramme obtenu de l’analyse 
des profils KS. Aucun pulsotype commun aux 3 origines n’a 
été détecté. L’analyse de  la similarité génétique à 80 % des 
isolats  a  permis  de  construire  19  clusters  codés  C1  à  C19 
(Tableau 2) qui regroupent 47,6 % des isolats analysés.

Dans 3 cas (en gras dans le tableau), des isolats volailles se 
retrouvent  dans  des  clusters  contenant  des  isolats  humains. 
En revanche, les isolats porcs sont toujours dans des clusters 
différents des isolats volailles et des isolats humains. 

ConClusIon

La comparaison génétique par RFLP/PFGE des souches de 
Campylobacter coli  issues  des  filières  porcine  et  avicole 
avec  des  souches  issues  des  campylobactérioses  humai-
nes  a  mis  en  évidence  des  isolats  très  proches  entre  la 
filière avicole et  les  cas humains. Malgré  l’importance de 
l’échantillonnage des isolats issus de la filière porc et de sa 
diversité, il n’a pas été possible dans notre étude de mettre 
en évidence d’isolats identiques ou très proches génétique-
ment entre  cette  filière et  les  isolats humains. Par ailleurs, 
les isolats C. coli de porcs sont toujours dans des groupes 
génétiques différents des isolats C. coli de volailles et d’hu-
mains.

Ce  résultat  conforte  d’autres  études  qui  montrent  l’impli-
cation  de  la  volaille  dans  les  campylobactérioses  humai-
nes  (Steinhauserova  et  al.,2002 ;  Nadeau  et  al.,  2002 ; 
Kärenlampi et al., 2003 ; Michaud et al., 2005). 

364

tableau 1 - Nombre de profils génétiques  
par enzyme et par origine 

Enzyme
Origine

Humain Volaille Porc
Kpn 1 11 / 12 52 / 56 62 / 65
Sma 1 11 / 12 47 / 56 60 / 65
Ks 11 / 12 53 / 56 64 / 65
Indice  
de Simpson 0,984 0,998 0,999



La séparation génétique entre les C. coli volaille et les C. coli 
porc a été décrite par Hopkins et al.,  (2004) et par Siemer 
et al., (2005). Ces derniers, par ailleurs, ont montré que les  
C. coli issus des volailles sont dans les mêmes groupes géné-
tiques que les isolats issus de campylobactérioses humaines. 

Ce  résultat  est  en  accord  avec  les  résultats  de  Guévremont 
et  al.,  (2004).  Pour  une  même  période  et  pour  une  même 
zone  géographique  au  Canada,  Guévremont  a  comparé  
660  isolats  issus  de  caecas  de  porcs  prélevés  à  l’abattoir  avec  
24 isolats issus de diarrhées chez des patients. Aucun isolat géné-
tiquement identique commun aux deux sources n’a été trouvé.

Ces résultats tendent à indiquer que les deux filières anima-
les auraient leurs propres génotypes et que les campylobac-
ters issus du porc ne seraient pas impliqués dans les campy-
lobactérioses humaines. 

La  probabilité  de  contamination  par  Campylobacter  des 
humains via la filière porc semble donc très faible.

reMerCIeMents

Ce projet a été financé par la Région Bretagne et le Syndicat 
mixte du Zoopole de Ploufragan.

365

tableau 2 - Nombre d’isolats par clusters et par origine 

Code des clusters
Nombre isolats / origine Nombre total

isolats / ClusterPorc Volaille Humain
C1 2 2
C2 2 2
C3 2 2
C4 2 2
C5 2 2
C6 2 2
C7 1 1 2
C8 12 12
C9 3 3

C10 3 3
C11 4 1 5
C12 4 4
C13 6 2 8
C14 2 2
C15 4 4
C16 2 2
C17 2 2
C18 2 2
C19 2 2
Total 22 34 7 63
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Figure 1 - Dendrogramme des isolats issus des 3 sources

C : cluster 1 à 19 
isolats codés 03FMxxx : isolats humains
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