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De l’eau potable aux eaux usées:  
microbiote et antibiorésistance

Claire Bertelli 1, Gilbert Greub 1

La métagénomique permet d’étudier les communautés microbiennes colonisant les systèmes de 
distribution d’eau potable ou de traitements des eaux usées, offrant de nouvelles perspectives pour 
assurer à la population une eau de qualité dans les robinets, les lacs et les rivières.

Les systèmes industriels de potabili­
sation visent à produire une eau de 
qualité et sûre pour la consomma­
tion courante de la population, tan­
dis que les usines de traitement des 
eaux usées veillent à diminuer la quan­
tité de bactéries fécales et éliminer au 
maximum des composants chimiques 
qui s’y trouvent. Toutefois, ces proces­

sus industriels sont colonisés par de 
nombreux micro-organismes, parfois 
même utilisés pour le traitement de 
l’eau. Leur composition et leurs carac­
téristiques sont scrutées finement à 
l’aide des dernières technologies afin 
de garantir une eau potable de qualité 
et une eau de lacs et de rivières de qua­
lité acceptable. Une croissance exces­
sive dans les réseaux de distribution 
d’eau potable peut causer des effets 
indésirables tels que turbidité de l’eau, 
goût et odeur désagréables, corrosion 
ou obstruction des tuyaux. 

A la recherche de l’eau de qualité
De nombreux chercheurs se sont tour­
nés vers la métagénomique, portée par 
les méthodes actuelles de séquençage à 
haut débit, afin de mettre en évidence 
la composition du microbiote et les 
changements qui suivent une pertur­
bation dans le système de traitement 

des eaux. Par exemple, nous avons ré­
cemment étudié l’influence d’un arrêt 
du système de chloration de l’eau dans 
les réservoirs de deux villes, en surveil­
lant la quantité de bactéries et les es­
pèces bactériennes présentes dans ces 
réseaux de distribution d’eau potable 
(Bertelli et al., 2018). Nous avons pu 
observer une faible augmentation du 
nombre de bactéries dans le réseau 
d’eau, dans un seul endroit parmi les 
trois étudiés, mais nous avons surtout 
mis en évidence une augmentation de 
la diversité des bactéries dans les ré­
seaux à faible concentration de chlore. 
Dans les deux villes, la qualité de l’eau 
est restée excellente, sans augmenta­
tion des bactéries pouvant causer des 
maladies. Déjà adopté par plusieurs 
pays, tels que le Danemark et la Hol­
lande, l’absence de chloration d’eau 
d’origine souterraine dans le réseau de 
distribution d’eau ne pose pas de pro­
blème majeur (Hambsch et al., 2007). 
Une réduction de la chloration, telle 
qu’étudiée dans ce projet, permettrait 
de distribuer une eau de qualité, en ré­
pondant à une des principales plaintes 
des consommateurs: l’odeur et le goût 
de chlore de l’eau dans certaines villes. 

Quel traitement de l’eau est le 
plus efficace?
Très précise, la métagénomique permet 
de mettre en évidence les caractéris­
tiques du microbiote, comme l’exis­
tence de gènes codant pour des résis­
tances aux antibiotiques (Walsh, 2017). 
Il a été suggéré que la chloration de 
l’eau augmenterait la proportion de 
bactéries résistantes aux antibiotiques 
dans l’eau (Shi et al., 2013). Nous étu­
dions actuellement l’impact des diffé­
rents traitements des eaux, usées ou 
potables, sur la présence d’antibio­
tiques dans le microbiote dans trois 
pays européens. Certains traitements 
des eaux apparaissent plus efficaces 

que d’autres pour diminuer les résis­
tances aux antibiotiques communé­
ment utilisés dans la médecine hu­
maine et vétérinaire, laissant princi­
palement des systèmes de résistance 
non spécifiques par pompe à efflux 
qui sont communs dans le microbiote 
environnemental. Récemment, la pré­
sence de gènes de résistance aux an­
tibiotiques, aux métaux lourds et aux 
biocides a été étudiée dans les usines 
de traitements des eaux suisses (Ju et 
al., 2018). Selon l’étude, si globalement 
la prévalence de gènes codant pour ces 
résistances diffère peu entre cantons, 
le traitement de l’eau change drasti­
quement le type de résistances obser­
vées. Finalement, une étude par mé­
tagénomique des gènes de résistance 
à la tétracycline et aux sulfonamidés, 
deux antibiotiques parmi les plus utili­
sés en Suisse (Federal Office of Public 
Health and Federal Food Safety and 
Veterinary, 2016), dans le lac Léman a 
suggéré qu’un petit nombre d’espèces 
du sporobiote pourrait être un vecteur 

«Certains traitements à l’eau 
semblent plus efficaces que 

d’autres pour réduire la résis-
tance aux antibiotiques, cou-

ramment utilisée en médecine 
humaine et vétérinaire.»

Définitions
Microbiote: ensemble de micro-
organismes vivant dans un envi­
ronnement donné
Métagénomique: étude du matériel 
génétique de l’ensemble des es­
pèces vivant dans un environne­
ment donné 
Lyse: destruction de la cellule, ici 
la bactérie, par un processus phy­
sique ou chimique permettant de 
relâcher l’ADN et les autres com­
posants cellulaires
Sporobiote: fraction de la commu­
nauté bactérienne résistant à un 
procédé d’extraction du matériel 
génétique par lyse suffisant pour 
la majorité des bactéries. 1	� Institut de microbiologie, Université de Lausanne  

et Centre hospitalier universitaire vaudois (CHUV), 
Bugnon 48, 1011 Lausanne
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Vom Trinkwasser zum Abwasser:  
Mikrobiota und Antibiotikaresistenz
	
Industrielle Wasseraufbereitungssysteme zielen darauf 
ab, qualitativ hochwertiges Trinkwasser herzustellen, 
das die Bevölkerung tagtäglich sicher trinken kann. Ab-
wasseraufbereitungsanlagen versuchen hingegen, die 
Menge an Fäkalbakterien zu reduzieren und chemi-
sche Stoffe im Abwasser weitestgehend zu eliminie-
ren. In diesen industriellen Verfahren kommen jedoch 
zahlreiche Mikroorganismen zum Einsatz, die gelegent-
lich sogar zur Wasserbehandlung angewendet wer-
den. Ihre Zusammensetzung und ihre Eigenschaften 
werden mithilfe neuester Technologien gründlich un-
tersucht, um hochwertiges Trinkwasser zu garantie-
ren und das Wasser in Seen und Flüssen auf eine 
akzeptable Qualität zu bringen. Die Anwendung der 
Metagenomik bei der Untersuchung dieser industri-
ellen Verfahren zur Wasseraufbereitung kann letztlich 
eine Optimierung der Strategien ermöglichen, sodass 
der Bevölkerung ein Trinkwasser von besserer Quali-
tät zur Verfügung gestellt werden kann, das den gel-
tenden Sicherheitsnormen entspricht. Zudem erlaubt 
die Untersuchung von mikrobiellen Gemeinschaften 
und deren Zusammensetzung an antibiotikaresistenten 
Genen ein besseres Verständnis der Mechanismen, die 
es ihnen ermöglichen, bestehen zu bleiben und sich 
über lange Zeiträume weiter auszubreiten.

dans la dispersion à long terme de ces 
résistances (Paul et al, 2018). 
L’application de la métagénomique 
pour étudier ces processus industriels 
de traitement de l’eau peut permettre, 
à terme, d’optimiser les stratégies afin 
de fournir à la population une eau 
de meilleure qualité, correspondant 
aux normes de sécurité en vigueur. 
De plus, l’étude des communautés mi­

LEU
URO

BLD
BIL

KET
GLU

CRE
ALB

PRO
pH

S.G
NIT ALB/CRE-Quotient (125 seulement)

PRO/CRE-Quotient (125 seulement)

www.sysmex.ch

UC-1000
Analyseur de chimie urinaire semi-automatique

■  Résultat immédiat en moins 
d’une minute 

■  Valeur ajoutée grâce aux 
tests de Microalbumine et 
Créatinine

 ■  Bandelettes à 10 ou 12 
paramètres à choix

■  Simplicité d’utilisation

 ■  Chargement en continu

LEU
URO

BLD
BIL

SYSMEX_18608_Adap_ad_UC-1000_SSU_FR_10-18_RZ_mh .indd   1 19.10.18   09:57

crobiennes et de leur composition en 
gènes de résistance aux antibiotiques 
permettra de mieux comprendre les 
mécanismes leur permettant de rester 
présent et de se disperser sur de lon­
gues périodes.
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