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Abstract

International trade, new agricultural, animal production and food
practices have facilitated the spread and transmission of food-borne
pathogens; including Salmonella. Salmonella is a ubiquitous bacterium
responsible for a variety of diseases in humans, animals. It has a large
diversity and contains more than 2579 serotypes. However, very little work
describing the diversity, structure and populations dynamics of Salmonella in
different hosts is available in Niger. In order to describe the general context
of Salmonella diversity in Africa, an analysis of the available literature on
this subject was carried out. A total of 131 publications were identified.
From those publications, twenty five (25) were eligible. The LOGIT
estimation model was used for serotype analysis to standardize the
distribution of data and minimize sample sizes. It appears from our analysis
that the prevalence of Salmonella is high regardless of the host and host
germ. The major serotypes found in humans in Africa are S. Typhimurium,
S. Enteritidis and S. Typhi. In poultry, the predominant serotype is S. Hadar
on the other side S. Typhimurium predominates in North Africa. Thus, the
results of these review analyzes constitute one of the steps in the process of
understanding trends in the distribution of Salmonella in Africa. These
results are presented as an outline of the implementation of a successful
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model for the continuation of our studies on the diversity of Salmonella in
Niger.
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Résumé

Les échanges internationaux, les nouvelles pratiques agricoles, de
production animale et d’alimentation, ont facilité la propagation et la
transmission d’agents pathogénes d’origine alimentaire ; notamment
Salmonella. Salmonella est une bactérie ubiquiste responsable de pathologies
diverses chez ’homme, les animaux. Elle présente une forte diversité avec a
ce jour plus de 2579 sérotypes connus. Cependant, trés peu des travaux
décrivant la diversité, la structuration et le dynamisme des populations de
Salmonella dans différents hotes sont disponibles au Niger. Pour décrire le
contexte général de la diversité de Salmonella en Afrique, une analyse des
revues disponibles traitant de ce sujet a été effectuée. Cent trente-et-une
(131) publications ont été recensées. Dans cette gamme de publications,
vingt-cinq (25) ont été retenues aprés application d’un certain nombre de
criteres de sélection. Le modele d’estimation de LOGIT a été utilisé pour
I’analyse des sérotypes afin de normaliser la distribution des données et
minimiser les tailles des échantillons. Il ressort de notre analyse que la
prévalence des Salmonella est élevée quelque soit 1’hote.Le germe présente
une grande diversité d’un hote a 1’autre. Les sérotypes majeurs retrouvés
chez ’homme en Afrique sont S. Typhimurium, S. Enteritidis et S. Typhi.
Chez la volaille, le sérotype prédominant est S. Hadar sauf en Afrique du
Nord, ou c’est S. Typhimurium qui prédomine. Les résultats de ces analyses
de revues constituent une étape de la comprehension de la distribution des
Salmonella en Afrique un point important pour nos études sur la diversité de
Salmonella au Niger.
I —IIII———————.
Mots clés : Salmonella, sérotypes, diversité, Niger, Afrique

Introduction

Les salmonelloses sont les principales causes des toxi-infections
alimentaires collectives chez 1’homme. On estime a 93,8 millions cas de
gastro-entérites (5%~ 95° percentile, 61,8-131,6 millions) dues aux
Salmonella. On dénombre 155.000 décés, parmi eux 80,3 millions sont
d’origine alimentaire (Shannon et al., 2010). En pathologie humaine, les
Salmonella sont divisées en sérotypes  typhiques (S. Typhi et S.
Paratyphi) et Sérotypes Non Typhiques. Contrairement au pays développés,
en Afrique subsaharienne, les Salmonella non Typhoiques (NTS) sont
identifiées comme les principales bactéries isolées dans le sang chez les

251



adultes et les enfants et sont associées a 20 a 25% de déces. La détermination
des sérotypes est gouvernée par une mosaique de genes recombinant entre
eux et codant pour les antigénes capsulaires de surface. Ces mécanismes
conférent a la bactérie sa forte diversité mais aussi les moyens de s’adapter a
la réponse immunitaire et aux antibiotiques. En effet, la dynamique de la
diversité¢ des Salmonella est fonction des régions géographiques et des hotes
(Coulibaly et al., 2010). Avec l’arrivée des outils de sérotypage, s’est
développé une meilleure surveillance des épidémies des Salmonella et la
détection de leurs sources, leur suivi dans le temps et ’attribution de la
source de contamination. Malgré cela, aujourd’hui, la distribution globale
des sérotypes de Salmonella humaines est trés peu connue.

Depuis Janvier 2000, 1’Organisation Mondiale de la Sant¢ (OMS) a
lancé le Réseau mondial des infections d'origine alimentaire (GFN) (connu
sous le nom du Programme mondial Salm-Surv (GSS)).Un effort mondial
visant a renforcer la surveillance des infections et d'autres maladies d'origine
alimentaire en laboratoire, et de promouvoir des activités de prévention et de
contrdle. Ainsi les résultats montrent que S. Typhimurium et S. Enteritidis
sont largement répandues dans les différents réservoirs animaux (porcs,
bovins, volailles, ...), dans certaines denrées alimentaires (ceufs, fruits, ...)
destinées a I’homme et figurent en premiere et deuxieme position des
sérotypes les plus fréquemment isolés chez ’homme (Hendriksen, 2010)
(GFN) http://www.who.int/gfn/en/. La plupart des cas de Salmonella non
Typhoiques isolées en Afrique sont des S. Typhimurium ou S. Enteritidis,
(Nicholas et al., 2012) bien que d’autres investigations rapportent la
contribution d'autres sérotypes S. Isangi en Afrique du Sud (Wadula et al.,
2009), S. Concord en Ethiopie (Beyene et al., 2011), et S. Dublin au Mali
(Tennant et al., 2010). La distribution globale des sérotypes chez I’homme
est complexe, du fait de I’influence des facteurs tels que les réservoirs
animaux et/ou environnementaux et la complexité des voies de transmission.
Au regard de tout ce qui précede, il est important d’étendre I’étude de la
diversité a tous les réservoirs

L’objectif est de faire une revue des données disponibles de la
diversité des Salmonella en Afrique. Afin de fournir une mise a jour sur la
diversité génétique, et la distribution du genre Salmonella en fonction des
hotes et des régions géographiques.

Méthodologie
Identification des articles

La recherche bibliographique est effectuée dans le moteur de
recherche « Google » et dans «Pubmed». Le but est d’identifier la
prévalence, la distribution, la diversité et 1’épidemiologie des Salmonella en
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Afrique. Les termes utilisés dans le moteur de recherche sont:
« Salmonella » en combinaison avec le pays concerné.

Eligibilité des études
Une étude est éligible pour 1’analyse si :
- Son objectif n’est pas d’étudier un sérotype spécifique,
- La taille de la population totale étudiée est bien décrite,
- La taille des échantillons positifs de Samonella est bien décrite,
- Les différents sérotypes de Salmonella trouvés sont bien décrits.

Sélection des articles

Les articles dont seuls les titres sont obtenus ont été exclus de
I’analyse, de méme que les résumés et les textes complets dont les auteurs
n’ont travaillé que sur des sérotypes spécifiques. Les résumés et les textes
complets qui ont été receuillis plusieurs fois été exclus [Gedda,. (2015)].

Extraction des données

Pour toute étude retenue, les données suivantes sont collectées et
notées dans un tableau Excel. Il s’agit: du premier auteur, du titre de
I’article, du titre du journal, de ’espéce étudiée, de 1’hote étudié, du pays ou
I’étude a été realisée, du site de prélévement, de la taille de la population
totale, de la taille des échantillons positifs, des techniques de sérotypage, et
des sérotypes.

Analyse des données
- La prévalence des échantillons (p) est calculée suivant la
formule :
_ n(échantillons positifs)
N(échantillons totals)

P
VPN
nombre d’échantillons positifs , N=le nombre total d’échantillons.

- La variance est calculée suivant la formule : Var = SE?2.

Afin de normaliser la distribution des données et d’integrer I’influence du
poids des échantillons sur le résultat, le poids individuel des études (w) est
calculé.

- Le poids de chaque étude est égal avec ’inverse de la variance.

Ainsiw = é
- Le poids des effets ponderés est déduit de la formule (W*P)
(Tadesse, 2014a; Tadesse et al., 2014b).

Hétérogénéité et biais de ’analyse.

- L’erreur standard (SE) suivant la formule: SE = ,avecn =le
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Les différentes techniques d’isolements et d’identifications des
Salmonella ainsi que les droites de régressions sont utlisées pour évaluer
visuellement les biais des études. Le role biaisant des types d’études a été
évalué en utilisant un coefficient de corrélation R? et I’intercept. Le niveau
de significativité a été établi a’ 0,05.

Pour évaluer la variabilité de 1’effet du traitement selon les études, on
utilise le test d'hétérogénéité dit de Cochran [Cochran WG., 1954] . Sous
I’hypothése nulle de 1’homogénéité de I’effet du traitement entre les n

¢tudes, la statistique Q ci-apres suit une loi de Chi? a n-1 degrés de liberté :

[XwP]
Q = Z(W P_Z) - Z—W’
Les taux de variation attribués a I’hétérogénéité sont quantifiés par le
calcul de :

2 _ (Q—df)
I ==q 100.

Les études sont considérées comme hétérogenes lorsque le rapport
entre Q et le degré de liberté df est supérieur a 1. 12 ne dépend pas du nombre
d’études considérées.

- Si 12 <0, I? est considéré comme nul.
- Si 12 < 25% cela indique une hétérogénéité faible,
- Si 25< 1<75% on a une hétérogénéité modérée
- 12> 75% on parle d’hétérogénéité importante.
Les analyses ont été réalisées sur les logiciels Excel et MedCalL.
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Résultats

Recherche de la littérature et éligibilité des études

Références identifiées sur Google et Pubmed

n=131

Articles complets

n=75

Abstracts Titres
n=34 n=17

i

Références apres élimination de doublons
n=131

Exclusion de tous les titres seuls
n=17

Références sélectionnées
(Articles complets et résumés)

n=114

Références exclues car études réalisées sur
des sérotypes spécifique et des Salmonella
non typhoidiques

n=35
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Figure 1 : Diagramme de sélection des études éligilibles.

La figure 1 présente les résultats de la recherche des articles. Cette
recherche a permis de trouver cent trente-et-une (131) études. Dix-sept (17)
¢tudes présentant seulement des titres ont ¢t¢ immédiatement exclues. Sur les
cent-quatroze (114) rétenues, trente-cinq (35) dont les auteurs ont travaillé
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sur des sérotypes spécifiques, de méme trente-sept (37) ayant des données
manquantes sur 1’échantillon total et/ou le sérotype, ont été exclues. Six (6)
¢tudes rétrospectives ont été exclues. De plus onze (11) autres études ont été
exclues, parcequ’elles ont été faites exclusivement sur des aliments et/ou sur
I’environemment. Au total seules vingt-cing (25) études sont donc retenues.

Risque de biais des publication
Tableau 1 : Techniques utilisées pour I’isolement des Salmonella.

Pré- .
Hotes Auteurs/Pays/Dates enrichissemen Enrlcl‘rl]ltsseme Isolement
t
Le Noc [Cameroun
1976] nr GN XLD
Ammari [Maroc 2009] BPW RVS Hecktoen
Humai  Fashae [Nigeria 2010] BHI SF DCA, XLD
n Beyene [Ethiopie 2011] BHI nr SS, McContey
Dembélé [Burkina 2014] BHI nr SS, McContey
Langendorf [Niger 2015] Ca%iéa'r nr Hecktoen
Uche Orji [Nigeria 2005] nr SF DCA
Chaiba [Maroc 2009] * BPW SC, RVS SS
Ammar [Algérie 2010] * BPW RVS, SC BGA, Hecktoen
El Hussein [Soudan
2010] ¥ 1SO6579 (1998)
Ashraf [Egypte 2012] nr RVS XLD
Volaill Boko [Bénin 2012] BPW RVS XLD, SS
0 al . ;.
Bounar-Kechih [Algérie )
e 2012] ! NF U47-100/2007
Mezali [Algérie 2012] ! NF V08-052
Karou [Céte d’Ivoire Hecktoen, SS
2013] *¥ BPW  RVS,MKTT 1506579 (2002)
El Allaoui [I'Vlaroc 2014] NE \V08-052
Kagambeéga [Burkina
Faso 2013] BPW RVS XLD
Uche Orji [Nigeria 2005] nr SF DCA, PDGA
Stevens [Sénégal 2006] * BPW SC, RVS Hecktoen
Kagambeéga [Burkina SC, RVS,
Faso 2010] BPW MKTTn XLD
Bétail Kikuvi [Kenya 2010] BPW
Mezali [Algérie 2012] BPW Tétrathionate DCA
Abbass"foqozz]zl [Tunisie BPW SC, RVS XLD, Hecktoen,
Sh"a”gg'fzg'\iam'b'e BPW SC, RVS BS, Hecktoen
Végéta Ndiaye [Sénégal2011] nr RVS XLD
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ux Abakpa [Nigeria 2013] nr RVS XLD
Bagudo [Nigeria 2014] nr SF SS
Traoré [Burkina 2015] BPW RVS Hecktoen

BHI : Bouillon Cceur Cervelle ; BPW : Bouillon Eau Peptonée ; DCA : Gélose
Deoxycholate Citrate ; GN : Gélose Nutritive; PDGA : Gélose Propyléne Glycol
Deoxycholate ; RVS : Bouillon Rappaport-Vassiliadis ; SC : Sélénite-Cystine ; SF :
Bouillon Sélénite-F; SS : Gélose Salmonella Shigella ; XLD : Xylose Lysine
Desoxycholate ; MKTT Miiller Kauffmann TétraThionate ; nr : non réalisé.

* Etude ayant utilisée simultanément deux techniques d’enrichissement.

I Etude ayant utilisée des normes de références Afnor.

¥ Etude ayant utilisée des normes de références ISO.

Le tableau 1 présente les techniques utilisées pour 1’isolement des
Salmonella. Le pré-enrichissement a été rapporté dans dix-sept (17) études.
Six (6) études ont utilisé simultanément deux techniques d’enrichissement
(Chaiba et al., 2009 ; Ammar et al., 2010 ; Karou et al., 2013; Stevens et
al., 2006 ; Abbassi-Ghozzi et al., 2012 ; Shilangale et al., 2012) et une seule
¢tude a utilisé trois (3) techniques d’enrichissement (Kagambéga et al.,
2010) . Cing (5) études ont rapporté avoir utilisés des normes de références
dont trois (3) références Afnor ((Bounar-Kechih et al., 2012) ; El Allaoui et
al., 2014) ; Mezali et al., 2012) et deux (2) références ISO ((Karou et al.,
2013) ; El Hussein et al., 2010). Les techniques et les méthodes d’isolement
sont trés variées.
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Figure 3 : Les courbes de régression (régression d’Egger) entre la précision des études
(Variable indépendante) et 1'effet standardisé (variable dépendante) des prévalences de

Salmonella chez les humains (A), la volaille (B), le bétail(C) et les végétaux (D).

et chez le bétail (intercept = 0,646 ; R2 =0,708 p = 0,064).

Source d’hétérogénéité

L’analyse de régression d’Egger a signalé 1’existence de biais de publication
concernant les prévalences randomisées des Salmonella seulement chez I’homme
(intercept = 0,072 ; R? =0,371 ; p = 0,047). Il n’y avait pas de biais de publication
lorsque les prévalences ont été randomisées chez les végétaux (intercept = -0,151,
R? =0,590 ; p = 0,827), chez les volaille (intercept = 0,443 ; R2 =0,472 p = 0,450)

Tableau 2 : Prévalences estimées et évaluation de 1’hétérogénéité des Salmonella isolées
chez les différents hotes.

Humai
n

Volaill
e

Bétail

Végéta
ux

Données non transformées

Données transformées

Prévalence %
(1C95%)

5,21 [3,37-7,06]
22,34 [17,04-

27,63]
28,23 [21,38-
35,07]

23,93 [22,61-
25,24]

Q 12
102,

04
346, 96,8
a2
205, 97.6
86 3

385
*5 0,02

p-
value

0,016

0,000
2

0,018

0,127

Prévalence %
(1C95%)

5,3 [4,8-5,9]
23,51 [18,03-28,98]
31,18 [23,9-38,46]

24,79 [21,36-28,23]

Q

3,03

24,4
8

9,09

38,5
4

0

55,0
8
22,9
7

0,92

p-
value

0,004

0,064
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les données concernant les prévalences chez ’homme, la volaille et le
bétail sont hétérogenes selon le test de Q et 1. Neanmoins, elles ont été
marginalement hétérogénes chez les végétaux (Q=38,54; 1°=0,92 et
p=0,127). Lorsque les Prévalence ont ét¢ analysées dans un modéle aléatoire,
les valeurs de 1> ont montré une hétérogénéité faible chez le bétail et
modérée chez la volaille avec respectivement 1=22,97% et 1=55,08% (
Tableau 2). De ce fait, chez la volaille, les études ont été divisées en sous-
goupes (groupes : d’Afrique du Nord, d’Afrique de I’Ouest et d’Afrique
Australe). L’hétérogénéité s’est située dans le sous-groupe d’Afrique du
nord. Elle est due au faible nombre des échantillons positifs trouvés par
Ammar (Ammar et al., 2010) et la grande taille des échantillons positifs
trouvés par Bounar-Kechih (Bounar-Kechih, 2012).

Humain Prévalence(%) IC (%)

Le Noc [Cameroun 1976] —i— 2,28 [1,04 - 3.52]
Ammari [Maroc 2009] —_—— 4,00 [0,08 -7,92]
Fashae [Nigeria 2010] — — 3,94 [2,70 - 5,17]
Beyene [Ethiopie 2011] —i— 531 [4.02 - 6,6]
Dembelé [Burkina 2014] T T— 6,00 [3.60-8,4]
Langendorf [Niger 2015] - 9,76 [8,77 - 10,7]
Prévalence moyenne 5,21

1>=95%; P<0,016

Figure 4 : Forests plots des prévalences non transformées des Salmonella isolées chez
I’homme. Chaque ligne représente une étude. La ligne rouge centrale represente la tendance
centrale . Les carrés centraux en bleus representent les prévalences des Salmonella de
chaque étude. Les lignes en noires representent les intervalles de confiances. Le losange en
vert représente la prévalence moyenne.
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Volaille
Chaiba [Maroc 2009] =

Uche Orji [Nigeria 2010]

Ammar [Algérie 2010] =
El Hussein [Soudan 2010] =
Mezali [Algérie 2012] =

Bounar- Kechih [Algérie 2012] —i-

Ashraf [Egypte 2012] =
Boko [Bénin 2012] ]
Karou [Cote d’Ivoire 2013]

Kagambéga [Burkina Faso 2013]

El Allaoui [Maroc 2014] —_——

Prévalence moyenne
1’=96,82%; P<0,0001

-10 10

30

-
_._
50 70

Prévalence(%) IC (%)

9,90

38,33

2,74

18,13

17,97

19,76

9,55

12,18

52,00

54,86

10,33

22,34

90

[-1,18 - 20,97

[25,04 - 51,63]

[0,17-5,31]

[16,24 - 20,03]

[15,80 - 20,13]

[13,75-25,77]

[2.20 - 16,89]

[3.94 - 20,42]

{48,13- 55,87)

[37,27 - 72.45]

[2,17- 18,49]

Figure 5 : Forests plots des prévalences non transformées des Salmonella isolées chez la
volaille. Chaque ligne représente une étude. La ligne rouge centrale represente la tendance
centrale . Les carrés centraux en bleus representent les prévalences des Salmonella de
chaque étude. Les lignes en noires representent les intervalles de confiances. Le losange en

vert représente la prévalence moyenne.
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Bétail Prévalence(%) IC (%)

Uche Orji [Nigeria 2003 - 25,00 [15,00-35,0]
Stevens [Sénégal 2006] —a— 6322 [55,75 - 70,69]
El Hussein [Soudan 2010] = 7,12 [4,14 - 10,09]
Kikuvi [Kenya 2010] == 13,79 [7,03 - 20,55]
Mezali [Algéria 2012] —i1 23,61 [15,67 - 31,35]
Abbassi-Ghozzi [Tunisie 2012] —p 29,86 [20,94 - 38,79]
Shilangale [Namibie 2012] = 10,92 [8,38-1346]
Kagambéga[Burkina Faso 2010] —i— 52,30 [44,17 - 60,43]

Prévalence moyenne
1’=97,63%; P<0,018 28,23

Figure 6 : Forests plots des prévalences non transformées des Salmonella isolées chez le
bétail.

Chaque ligne représente une étude. La ligne rouge centrale represente
la tendance centrale . Les carrés centraux en bleus representent les
prévalences des Salmonella de chaque ¢étude. Les lignes en noires
representent les intervalles de confiances. Le losange en vert représente la
prévalence moyenne.
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Veégétaux Prévalence(%)  IC (%)

Ndiaye [Sénégal2011] c 7,88 (4,85 -10,91]

Abakpa [Nigeria 2013] - 9,05 [4,98 - 13,12

Bagudo [Nigeria 2014] - 28,80 [22,15 - 35,45]

Traoré [Burkina Faso 2015] - 50,00 [19,01 - 80,99]
Prévalence moyenne 'S 23,93

’=0,92%; P<0,125

0 20 40 60 80 100

Figure 7 : Forests plots des prévalences non transformées des Salmonella isolées chez les
végétaux.

Chaque ligne représente une étude. La ligne rouge centrale represente
la tendance centrale . Les carrés centraux en bleus representent les
prévalences des Salmonella de chaque étude. Les lignes en noires
representent les intervalles de confiances. Le losange en vert représente la

prévalence moyenne.
Tableau3 : Comparaison des différentes prévalences des Salmonella trouvées chez

différents hotes.
Contrastes Différences de 95%IC X2 P-
prévalences value
p (Totale Humain) — p (Totale i -0,14; - -
volaille) 0,13 011 17,77 90001
. . -0,24; - -
p (Totale Humain) — p (Totale bétail) -0,22 0,20 21,62 0,0001
p (Totale Hgmaln) —p (Totale 0,08 -0,11; - 639 0,0001
végétaux) 0,06
o (Totale volaille) — p (Totale bétail) 0,09 _00'1027; " 796 0,0001
p (Totale vcr)larllle) —p (Totale 0,04 0,015; 303 0,002
végétaux) 0,07
p (Totale bétail) — p (Totale 0,14 010:016 849 0,0001

végétaux)

La prévalence moyenne des Salmonella chez le bétail est supéricure a
celle trouvée chez les autres hotes. De plus, la prévalence trouvée chez
I’homme est la plus faible. Pour ce qui est de la volaille, la prévalence des
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Salmonella trouvée est supéricure a celle trouvée chez les végétaux mais
avec une faible différence (p-value=0,002).

Les sérotypes dominants
Tableau 4 : Fréquence des dix sérotypes les plus prédominants isolés chez les différents

hotes
Nombre Prévalence Nombre Prévalence
Hotes  Sérotypes S S Hotes Sérotypes S S
Typhimuriu
m 96 17,88% Bredeney 76 15,42%
Typhimuriu
Concord 85 15,83% m 31 6,29%
Enteritidis 73 13,59% Drac 26 5,27%
Corvallis 46 8,57% Muenster 24 4,87%
Johannesbur
Humai g 15 2,79% o Typhi 24 4,87%
n Maastricht 12 2,23% Beétail Kentucky 24 4,87%
Typhi 12 2,23% Waycross 18 3,65%
Banana 11 2,05% Muenchen 17 3,45%
Poona 8 1,49% Corvallis 15 3,04%
Dublin 8 1,49% Chester 14 2,84%
Autres 171 31,84% Autres 224 45,44%
Total 537 100% Total 493 100%
Hadar 106 13,54% Typhi 23 18,40%
Typhimuriu Typhimuriu
m 74 9,45% m 19 15,20%
Enteritidis 57 7,28% Enteritidis 11 8,80%
Derby 56 7,15% Paratyphi C 10 8,00%
Muenster 37 4,73% Paratyphi B 9 7,20%
Volaill  peidelberg 37 473%  Veégétau  perpy 7 5,60%
X
Chester 32 4,09% Paratyphi A 6 4,80%
Kentucky 29 3,70% Newport 5 4,00%
Darc 27 3,45% Korlebu 4 3,20%
Oakland 27 3,45% Colindale 4 3,20%
Autres 301 38,44% Autres 27 21,60%
Total 783 100% Total 125 100%

La prévalence des dix (10) sérotypes prédominants isolés chez
I’homme, la volaille, le bétail et les végétaux est respectivement de 68,16% ;
61,56% ; 54,56% et 78,40%.

Chez I’homme, 1’analyse a donné 573 échantillons sérotypés avec 88
sérotypes circulants. Les dix (10) sérotypes prédominants retrouvés chez
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I’homme sont respectivement : S. Typhimurium 17,88% ; S. Concord
15,83% ; S. Enteritidis 13,59% ; S. Corvallis 8,57% ; S. Johannesburg
2,79% ; S. Maastricht 2,23% ; S.Typhi 2,23% ; S.Banana 2,05% ; S. Poona
1,49% ; S.Dublin 1,49%. En Afrique de 1’Ouest, S. Typhimurium est le
sérotype le plus prédominant avec une prévalence 20,91% suivi de S.
Enteritidis 16,59% et de S. Corvallis 11,06% .

Chez la volaille, il y a 783 échantillons sérotypés dont 48 sérotypes
circulants. Les dix (10) sérotypes les plus fréquemment trouvés par ordre
décroissant sont : S. Hadar 13,54% ; S. Typhimurium 9,45%, S. Enteritidis
7,28%, S. Derby 7,15%, S. Muenster 4,73%, S. Heidelberg 4,73%, S. Chester
4,09%, S. Kentucky 3,70%, S. Drac 3,45% , S. Oakland 3,45% .

S. Hadar est le sérotype prédominant en Afrique de 1’Ouest (AO)
avec une prévalence de 22,85% suivi respectivement de S. Derby 12,67% et
S. Muenster 8,37% par contre en Afrique du Nord est les sérotypes
prédominants sont S. Typhimurium 20,64%, S. Enteritidis 14,95% et S.
Heidelberg 13,17%.

Au niveau du bétail, 493 échantillons sont collectés avec 71
sérotypes circulants. Les dix (10) sérotypes les plus fréquemment trouvés par
ordre décroissant sont : S. Bredeney 15,42% ; S. Typhimurium 6,29% ; S.
Drac 5,27% ; S. Muenster 4,87% ; S. Typhi 4,87% ; S. Kentucky 4,87% ; S.
Waycross 3,65% ; S. Muenchen 3,45% ; S. Corvallis 3,04% ; S. Chester
2,84%.

S. Bredeney est le sérotype prédominant en Afrique de 1’Ouest (AO)
avec une prévalence de 19,56% suivi de S. Muenster 10,47% et S. Drac
7,16%.

Chez les végétaux, on trouve 125 échantillons sérotypés dont 29
sérotypes circulants. Les sérotypes trouvés sont respectivement S. Typhi
18,40% ; S. Typhimurium 15,20%; S. Enteritidis 8,80%; S. Paratyphi C
8,00%; S. Paratyphi B 7,20%; S. Derby 5,60%; S. Paratyphi A 4,80%; S.
Newport 4,00%. A ce niveau, toutes les études proviennent de I’ Afrique de
I’Ouest.

Discussion

La recherche par mots clés dans les moteurs de recherche a permis
de ressortir cent trente-et-une (131) études. Plusieurs pays ont effectué des
¢tudes sur les Salmonella mais la plupart sont des études rétrospectives. Ces
¢tudes ont donc ¢été exclues de 1’analyse. D’autres études ont porté sur des
sérotypes spécifiques ou sur des Salmonella non-typhoidiques, elles ne sont
donc pas retenues. Enfin seulement vingt-cing (25) études présentant toutes
les caractéristiques recherchées sont retenues pour étre analysées (figurel).
Ces études ont porté sur des Salmonella isolées chez I’homme, la volaille,
le bétail et les végétaux.
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Les techniques utilisées pour I’isolement des Salmonella (tableaul)
pourraient sous-estimer le nombre des échantillons positifs. En effet
I’utilisation du pré-enrichissement augmente la sensibilité des cultures mais
le nombre d’isolats pourrait différer selon les milieux utilisés (Hoorfar et al.,
1988). Les souches de Salmonella peuvent présenter des caractéristiques
différentes d’un milieu d’enrichissement a un autre et il pourrait y avoir une
identification différentielle d’un échantillon a un autre (Singer et al., 2009).
Le taux d’isolement et la sensibilit¢ des Salmonella sont plus élevés
lorsqu’on utilise un milieu d’enrichissement plutot que la culture directe. De
ce fait, les variations des estimations des prévalences attribuant une
hétérogénéité¢ pourrait étre dues aux différentes populations étudies et aux
méthodes microbiologiques utilisées pour détecter les Salmonella. Mais
I’analyse de ces études sous forme de modele aléatoire (tableau 2) a permis
de réduire les hétérogénéités. Car le modele d’étude aléatoire considere les
¢tudes comme des échantillons d’une méme étude. Les résultats montrent
aussi une disparition du biais de publication chez la volaille, le bétail et les
végétaux lorsque les prévalences ont ét¢ randomisées. Mais le biais de
publication persiste chez I’homme. Plusieurs facteurs peuvent étre a la base
de ce biais de publication : les caractéristiques des populations évaluées par
I’étude, les tests de diagnostics utilisés dans 1’étude,...

La prévalence des Salmonella isolées chez I’homme est de 5,21%
(figure 4). Elle atteint 9,76% dans une étude réalisée au Niger en 2015
(référence). Par contre, elle est de 22,34%, 28,23% et 23,93% respectivement
chez la volaille, le bétail et les végétaux (figures 5, 6 et 7). Les prévalences
¢levées des Salmonella chez la volaille, le bétail et les végétaux comparés a
la prévalence chez I’homme montrent que les Salmonella sont trés présentes
dans I’environnement. En effet, il a été rapporté que Salmonella un agent
pathogene persistant dans I'environnement. Elle est capable de survivre et de
proliférer dans divers environnements d’ou elle contamine [’homme
(Winfield et al., 2003).

Le tableau 4 décrit la prédominance des sérotypes dans différents
hotes. Chez I’homme, le sérotypes prédominant est S. Typhimurium. 11 a été
rapporté dans trois études (Le Noc et al., 1976 ; Dembélé et al., 2014 ;
Langendorf et al., 2015).

Chez la volaille, le sérotype prédominant est S. Hadar. Cependant les
¢tudes réalisées en Afrique du Nord S. Typhimurium en premiére position
(Chaiba et al., 2009 ; Ammar et al.,, 2010). Chez le bétail, le sérotype
prédominant est S. Bredeney mais une seule étude 1’a décrit comme sérotype
prédominant (Antoine et al., 2003). Parmi les dix (10) sérotypes
prédominants, un seul est présent chez les quatre (4) hotes, il s’agit S.
Typhimurium. Deux (2) sérotypes sont présents chez trois (3) hotes
différents : S. Enteritidis chez I’homme, la volaille, les végétaux et S. Typhi
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chez ’homme, le bétail, les végétaux. Quatre (4) sérotypes sont présents
chez deux (2) hotes différents : S. Corvallis (chez I’homme et le bétail), S.
Drac (, S. Derby, S. Chester (tableau 4).

Les différents résultats montrent une large distribution et une grande
diversité des sérotypes a travers différents hotes et différentes régions. La
prédominance des sérotypes différe d’un continent a un autre. En Europe en
2014, S. Enteritidis (44,4%) et S. Typhimurium (17,4%) ont été les
sérotypes prédominants isolés chez I’homme. Chez la volaille, le sérotype le
plus rapporté est S. Infantis (38,3%) suivi de S. Mbandaka (12,1%) et S.
Enteritidis (11,9%). Chez le bétail, le sérotype prédominant est S.
Typhimurium (46,8%) suivi de S. Dublin (31,3%) (The European Union
summary report 2014). Aux USA, les trois (3) sérotypes prédominants chez
I’homme sont: S. Enteritidis (15.1%) et S. Typhimurium (12,8%) et S.
Newport (8,3%) (CDC 2016
(http://lwww.cdc.gov/salmonella/outbreaks.html).  Des  éclosions  de
Salmonella suite au contact avec des volailles ont été rapportées. Les
sérotypes les plus décrits sont S. Typhimurium, S. Kentucky, et S.
Heidelberg. Chez le bétail, le sérotype prédominant est S. Dublin (31.8%)
suivi du sérotype S. Montevideo (10.9%) et de S. Cerro (6.6%)

La fluctuation des sérotypes par hotes pourrait étre due aux
différences dans les interactions hotes-sérotypes. Les caractéristiques
génétiques des hotes peuvent affecter les Salmonella. En outre, un sérotype
peut avoir des capacités différentes pour infecter des hotes différents. De
plus les facteurs environnementaux peuvent influencer la survie des
sérotypes et leur distribution entre les différents hotes.

Conclusion

Cette ¢tude permet une meilleure compréhension de la distribution et
de la prévalence des Salmonella en Afrique. La prévalence des Salmonella
est ¢levée quel que soit I’hote. Le germe Salmonella présente une grande
diversité¢ d’un hote a I’autre. Les sérotypes majeurs retrouvés chez I’homme
en Afrique sont S. Typhimurium, S. Enteritidis et S. Typhi. Chez la volaille,
le sérotype prédominant est S. Hadar par contre en Afrique du Nord, c’est S.
Typhimurium qui prédomine. Cette étude peut étre une base de référence
pour des recherches épidemiologiques de la diversité des Salmonella dans les
pays africains.
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