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Diversité génétique de Salmonella Typhimurium et S. Derby chez le porc en France

Dans le cadre de l’enquête communautaire « estimation de la prévalence de Salmonella spp. en production primaire porcine», 
86 isolats de ST et 75 de SD ont été isolés à partir de ganglions lymphatiques iléo-caecaux de porcs et des résultats sérologi-
ques pour ces mêmes porcs ont été obtenus à partir de jus de viande. Les objectifs de cette étude étaient 1) d’analyser la diver-
sité génétique de ces deux sérotypes, 2) d’analyser la répartition géographique et saisonnière des génotypes, et 3) de voir s’il y 
a un lien entre la séroconversion du porc vis à vis des salmonelles et le génotype de la souche isolée chez ce même porc. Les 
isolats ont été typés par PFGE en utilisant l’enzyme Xba1. 
31 et 17 profils Xba1 ont été obtenus pour ST et SD. La diversité génétique est plus importante au sein de la population de ST 
(D=0,886) que pour celle de SD (D = 0,646). Un profil dominant B16 a été trouvé pour ST (30 % des isolats ST) et un profil domi-
nant B5 a été retrouvé pour SD (58,5 % des isolats). 11 clusters ont été obtenus pour ST avec un cluster dominant T1 et 4 pour 
SD avec un cluster dominant D1. Les isolats de T1 et de D1 sont répartis sur 11 départements français, dont certains fortement 
éloignés géographiquement et ces isolats se retrouvent sur les 4 saisons. Le cluster T8 est retrouvé principalement en hiver. 
Dans les deux cas, faible et forte séroconversion, les isolats retrouvés chez ces porcs sont répartis dans l’ensemble des groupes 
génétiques.
En filière porc, à l’abattoir, la diversité génétique est plus importante chez ST que chez SD. La répartition géographique des 
génotypes et clusters pourrait indiquer que la filière porcine aurait des salmonelles qui lui sont adaptées. Des génotypes 
hivernaux ont été identifiés, un effet saison sur l’apparition des génotypes dans l’année peut donc être observé. Différents 
génotypes sont retrouvés chez les porcs ayant soit une faible séroconversion, soit une forte séroconversion. Ceci indiquerait 
que l’intensité de la réponse sérologique des porcs vis à vis de Salmonella n’est pas liée au génotype de la salmonelle retrouvée 
chez ce même porc.

Genetic diversity of Salmonella Typhimurium et S. Derby in the pig in France

Within the framework of the European baseline study “estimate of the prevalence of Salmonella spp. in porcine primary pro-
duction”, 86 isolates of ST and 75 of SD were isolated from lymphatic ganglia of pigs, and serological results for these same pigs 
were obtained from meat juice. The aims of this study were 1) to analyse the genetic diversity from these two serotypes, 2) to 
analyse the geographical and annual distribution of the genotypes, and 3) to see whether there is a link between the sero-
conversion of the pig with respect to Salmonella and the genotype of the strain isolated from the same pig. The isolates were 
typed by PFGE using Xba1 enzyme.
31 and 17 Xba1 profiles were obtained for ST and SD. Genetic diversity is more important within the ST (D=0.886) than within 
the SD (D=0.646) population. A dominating profile B16 was found for ST (30% of the ST isolates) and a dominating profile B5 
was found for SD (58.5% of the SD isolates). 11 clusters were obtained for ST with a dominating cluster T1, and 4 for SD with 
a dominating cluster D1. The isolates of T1 and D1 are distributed on 11 French departments, from which some are strongly 
distant geographically, and these isolates are found over the four seasons. The cluster T8 is found mainly in winter. In two cases, 
weak and strong seroconversion, the isolates found in these pigs are distributed in the whole genetic groups. 
In pig production at slaughter-house, genetic diversity is more important for ST than SD. The geographical distribution of the 
genotypes and clusters could indicate that some salmonellas are adapted to pig. Winter genotypes were identified, a season 
effect on the genotypes in the year can thus be observed. Various genotypes are found in the pigs having either a weak or a 
strong seroconversion. This would indicate that the intensity of the serological response of the pig with respect to Salmonella is 
not related to the genotype of the Salmonella carried by this pig.
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InTroDucTIon

Salmonella Typhimurium et S. Derby sont les deux principaux 
sérotypes de salmonelles retrouvés chez le porc en France 
(Fablet et al., 2003 ; Beloeil et al., 2004 ; EFSA, 2008). Ces deux 
sérotypes occupent respectivement la 1re et 3e place dans le 
nombre de cas de salmonelloses humaines recensées en France 
(Weill, 2008). Le typage génétique des isolats de salmonelles par 
PFGE (« pulse field gel electrophoresis ») à différents stades de 
la filière est devenu un outil incontournable pour une meilleure 
compréhension de l’épidémiologie de cette bactérie chez le 
porc (Wonderling et al., 2003). Les objectifs de cette étude 
étaient : 
-  d’analyser la diversité génétique de ces deux sérotypes et de 

visualiser la répartition géographique des profils génétiques 
pour apprécier la clonalité des isolats ;

-  en l’absence d’effet saison sur la détection de Salmonella spp. 
chez le porc (Robinault et al., 2008), de voir s’il y avait un effet 
saison dans l’apparition des génotypes, 

-  et de voir si la réponse sérologique du porc vis à vis des sal-
monelles est quantitativement liée au génotype de la souche 
isolée chez ce même porc.

1. MaTérIels eT MéThoDes

1.1. Matériels

Dans le cadre de l’enquête communautaire « estimation de la 
prévalence de Salmonella spp. en production primaire porcine», 
qui a eu lieu d’octobre 2006 à septembre 2007, des isolats de S. 
Typhimurium (86) et de S. Derby (75) ont été isolés à partir de 
ganglions lymphatiques iléo-caecaux de porcs et des résultats 
sérologiques pour ces mêmes porcs ont été obtenus à partir de 
jus de muscles du cou ou du diaphragme. La séroconversion vis 
à vis de Salmonella a été testée à l’aide du kit HerdChek Swine 

Salmonella® ELISA (laboratoire IDEXX). Les résultats sont expri-
més en % DO (Densité Optique) (EFSA, 2008).

1.2. Méthodes

1.2.1. Typage des isolats 

Le génotypage des isolats a été réalisé par RFLP-PFGE selon le 
protocole PulseNet (Ribot et al., 2006), et un profil génétique 
Xba1 a été obtenu pour tous les isolats. Salmonella enterica 
serotype Braenderup H9812 a été utilisé comme marqueur de 
taille moléculaire (Hunter et al., 2005). 

1.2.2. Analyse des profils génétiques

L’estimation de la taille des fragments et l’analyse des similarités 
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 moyenne arithmétique (Struelens, 1996). 
L’indice de Simpson (Hunter, 1990) a été calculé pour estimer 
la diversité de l’échantillon avec l’intervalle de confiance à 95 % 
selon Grundmann et al. (2001). Les groupes génétiques (clusters) 
ont été définis pour une similarité génétique à 90 %.

2. resulTaTs

2.1. Variabilité des profils génétiques

Le génotypage des isolats a généré respectivement 31 et 17 profils 
Xba1 pour les 86 S. Typhimurium et 75 S. Derby. L’indice de Simpson 
confirme que la diversité génétique est plus importante au sein de 
la population de S. Typhimurium (D=0,886 ; IC95 % [0,866-0,906]) 

Tableau 1 - Nombre d’isolats de Salmonella Typhimurium dans les clusters ou selon le profil génétique Xba1,  
en fonction des départements français considérés

nombre d’isolats Salmonella Typhimurium
cluster profil Xba1

Département T1 T2 T3 T4 T5 T6 T7 T8 T9 T10 T11 B64 B50 B51 B53 B54 B52 B55 Total
29 10 1 1 1 3 1 1 1 19
22 9 1 2 1 2 3 3 1 22
56 5 2 1 1 1 1 11
35 1 1 1 1 1 1 1 1 1 9
79 1 1 2 4
50 1 1 2
72 2 1 3
3 2 1 1 4

49 0
64 1 1 1 3
25 0
43 1 1
44 1 1 2
53 1 1 1 3
62 1 1
63 1 1
76 1 1

Total 34 3 8 5 4 2 3 10 5 2 3 1 1 1 1 1 1 1 86
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que pour celle de S. Derby (D = 0,646 ; IC95 % [0,602-0,693]). Un 
profil dominant B16 a été trouvé pour S. Typhimurium, il concerne 
30 % des isolats (26/86) et un profil dominant B5 a été retrouvé 
pour S. Derby, il concerne 58,5 % des isolats (44/75). 
L’analyse de la similarité génétique à 90 % a permis de construire 
pour S. Typhimurium 11 clusters (T1 à T11) qui regroupent 
91,8 % des isolats (79/86) ; le cluster T1 est le plus important 
(24 % des isolats) et contient le profil dominant B16. Le cluster 
suivant est le T8 avec 10 isolats. 
L’analyse de la similarité à 90 % a permis de construire pour S. 
Derby 4 clusters (D1 à D4) qui regroupent 88,0 % des isolats 
(66/75) ; le cluster D1 est le plus important (63 % des isolats) et 
contient le profil dominant B5. Le cluster suivant est le D4 avec 
8 isolats. Les profils uniques dans les deux populations sont au 
nombre de 7 pour S. Typhimurium (8,2 % des isolats) et de 9 
pour S. Derby (12,0 % des isolats). 

2.2. Distribution géographique des profils génétiques

71 % des S. Typhimurium et 64 % des S. Derby se trouvent en 
Bretagne (Tableaux 1 et 2) ; région représentant 58 % de la pro-
duction porcine française.  
Les 34 isolats de T1 sont répartis sur 11 départements français 
(Tableau 1). Ces isolats T1 sont localisés principalement dans 
le Grand Ouest mais sont également retrouvés dans le Nord 
(département 62), le Centre (département 63) et le Sud-Ouest 
(département 64). 
Les 44 isolats de D1 sont répartis également sur 11 départe-
ments français (Tableau 2). Ces isolats D1 sont localisés princi-
palement dans le Grand Ouest, mais sont également retrouvés 
dans l’Est (département 25) et le Centre (département 03). 
Tous les clusters T1 à T11 et D1 à D4 sont retrouvés en Bretagne, sauf 
T10. C’est également cette région qui a le plus d’isolats à profil unique, 
6 isolats sur 7 pour S. Typhimurium et 7 isolats sur 9 pour S. Derby. 

2.3. Distribution saisonnière des profils génétiques

Les isolats des clusters majoritaires T1 et D1 se retrouvent sur les 
4 saisons. Le cluster T8 quant à lui se distingue car il est retrouvé 
principalement en hiver ; 9 isolats sur les 10 de ce cluster sont 
retrouvés en janvier, février et mars et l’autre en septembre. Pour les 
autres clusters, le faible nombre d’isolats qu’ils contiennent ne per-
met pas de juger d’une saisonnalité éventuelle dans leur apparition.

2.4. Lien entre profils génétiques et  séroconversion

31,8 % des S. Typhimurium et 26,2 % S. Derby sont retrouvés 
chez des porcs dont la séroconversion est négative ou inférieure 
à 10 % DO. Par ailleurs, 23,2 % des S. Typhimurium et 15,0 % S. 
Derby sont retrouvés chez des porcs présentant une sérocon-
version élevée supérieure à 40 % DO. Dans les deux cas, faible et 
forte séroconversion, les isolats sont retrouvés dans l’ensemble 
des groupes génétiques.

DIscussIon eT conclusIon

Pour les deux sérotypes de salmonelles les plus représentées en 
filière porcine, il apparaît que la population de S. Typhimurium 
a une plus grande diversité génétique que celle de S. Derby. 
Cette situation a été déjà observée pour ces deux sérotypes 
(Kérouanton et al., 2007) à partir de salmonelles issues de diffé-
rentes sources en France. Dans les études de Kérouanton et al. 
(2007) et de Martinez-Urtaza et al. (2004) l’indice de Simpson 
pour S. Typhimurium était de 0,85 et de 0,82 respectivement, 
soit du même ordre que celui obtenu ici (0,886). 
Dans notre étude, le sérotype Derby est plus fortement clonal que 
le sérotype Typhimurium. En effet, 63 % des isolats S. Derby se 
retrouvent dans le même groupe génétique, groupe  contenant le 
profil majoritaire B5 qui correspond à 58,5 % des isolats S. Derby. 

Tableau 2 - Nombre d’isolats de Salmonella Derby dans les clusters ou selon le profil génétique Xba1,  
en fonction des départements français considérés  

nombre d’isolats de Salmonella Derby
cluster profil Xba1

Département D1 D2 D3 D4 B34 B36 B38 B40 B41 B42 B61 B66 B85 Total
29 5 1 1 1 1 1 10
22 12 1 2 15
56 8 3 1 1 13
35 6 1 1 1 1 10
53 6 1 7
79 4 2 1 7
50 2 1 1 4
72 1 1 1 3
3 1 1 2

49 1 1 2
64 1 1
25 1 1
43 0
44 0
53 0
62 0
63 0
76 0

Total 44 5 3 8 1 1 1 1 1 1 1 1 1 75



52

La répartition géographique des groupes génétiques montre 
que des régions fortement éloignées peuvent avoir des isolats 
génétiquement identiques ou très proches. Ce résultat pourrait 
indiquer qu’il y a soit diffusion de ces génotypes par les mouve-
ments de porcs sur la France, soit que la filière porcine aurait des 
salmonelles qui lui sont adaptées. 
Sur les 161 isolats considérés, un seul groupe génétique (T8) 
avec 10 isolats contiendrait des génotypes hivernaux. Ce résul-
tat montrerait qu’il est possible d’observer un effet saison pour 
certains génotypes de salmonelle, mais qu’en général il n’y a pas 
vraiment d’effet saison marqué sur l’apparition des génotypes 
dans l’année. Le lien entre les saisons et les génotypes de salmo-
nelle n’est pas décrit dans d’autres études, à notre connaissance. 

Différents génotypes sont retrouvés chez les porcs ayant soit 
une faible séroconversion, soit une forte séroconversion. Ceci 
indiquerait que l’intensité de la réponse sérologique des porcs 
vis à vis de Salmonella n’est pas liée au génotype de la salmo-
nelle retrouvée chez ce même porc. Cette approche n’a pas été 
abordée par d’autres études.
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Tableau 3 - Nombre d’isolats de Salmonella Typhimurium dans les clusters ou selon le profil génétique Xba1  
en fonction du %DO obtenu en séroconversion 

nombre d’isolats de Salmonella Typhimurium
Cluster Profil Xba1

% DO T1 T2 T3 T4 T5 T6 T7 T8 T9 T10 T11 B50 B51 B52 B53 B54 B55 B64 Total
0 à 10 % DO 15 1 6 3 1 1 4 2 1 3 37
10 à 40 % DO 6 1 1 2 1 1 5 2 1 1 1 22
> à 40 % DO 13 1 1 2 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 27
Total 34 3 8 5 4 2 3 10 5 2 3 1 1 1 1 1 1 1 86

Tableau 4 - Nombre d’isolats de Salmonella Derby dans les clusters ou selon le profil génétique Xba1  
en fonction du %DO obtenu en séroconversion

nombre d’isolats Salmonella Derby
cluster profil Xba1

% DO D1 D2 D3 D4 B34 B36 B38 B40 B41 B42 B61 B66 B85 Total
0 à 10 % DO 22 2 2 5 1 1 1 1 35
10 à 40 % DO 14 2 1 1 1 19
> à 40 % DO 10 1 3 4 1 1 20
pas de séro 1 1
Total 47 5 5 9 1 1 1 1 1 1 1 1 1 75
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