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Salmonella enterica subsp. enterica sérovar Derby a été isolé en 1922 lors d’une TIAC reliée à 
des tourtes à la viande de porc à Derby en Angleterre (Peckham and Savage, 1923).            Dès 

1937, Salmonella Derby est reconnu comme un sérovar de salmonelle par le sous-comité 

Salmonella de 1934 (The Salmonella Subcommittee of the Nomenclature Committee of the 

International Society for, 1934). Depuis Salmonella Derby est associé de façon sporadique à 

des TIAC dans les pays développés. Ainsi, en 1946, S. Derby cause en Australie une épidémie 

chez 68 nourrissons et enfants en bas âge causant la mort de 10 d’entre eux (Mushin, 1948). 

En 1963, une TIAC causée par une contamination d’œufs par S. Derby cause 822 cas dans 53 

hôpitaux aux Etat Unis (Sanders et al., 1963). Plus récemment, S. Derby est responsable d’une 
TIAC en Allemagne touchant 145 patients, essentiellement des personnes âgées à Berlin et 

dans l’état du Brandebourg en Allemagne (Simon et al., 2017). Cependant, au-delà de 

quelques épidémies, S. Derby reste majoritairement associé à des cas sporadiques (EFSA and 

ECDC, 2018). 

2.2 Salmonella Derby dans les filières alimentaires 

 

Salmonella Derby est historiquement associé à la contamination asymptomatique des porcs 

et de la volaille, en particulier de la dinde (Felsenfeld and Young, 1947; Valdezate et al., 2005; 

Hayward et al., 2013). Au niveau international S. Derby est en effet en compétition avec S. 

Typhimurium pour la première place au niveau de la prévalence chez le porc (Hauser et al., 

2011; Schmidt et al., 2012) avec, en Europe, des prévalences respectives de 22,9% et 20.6% 

(EFSA, 2016). Une étude menée sur les salmonelles rencontrées dans les œufs en Uruguay 
reporte également Salmonella Derby comme le sérovar le plus fréquemment isolé devant S. 

Enteritidis (Betancor et al., 2010). 

En Chine Salmonella Derby est le sérovar le plus communément retrouvé dans les abattoirs 

du secteur porcin (Cai et al., 2016). Aux Etats Unis, S. Derby est le 2éme sérovar le plus 

communément isolé chez le porc après S. Typhimurium (Schmidt et al., 2012). En Europe, 

Salmonella Derby est présent dans 28,5 % des élevages de production (EFSA, 2008) et 

Salmonella Derby, un sérovar emergent encore méconnu 
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représente, en 2015, le cinquième sérovar le plus fréquemment isolé dans les aliments et les 

animaux (EFSA, 2016).  

Parmi les souches de S. Derby reportées par l’EFSA en 2016, 64.4 % proviennent du porc, 21 

% de la dinde et 11,3 % de poulets de chair (EFSA, 2017). Au-delà de sa prévalence importante 

dans la filière porcine, S. Derby a également été reporté chez la volaille. Il est en effet le 

sérovar le plus fréquemment isolé chez la dinde au Royaume Uni avec une multiplication par 

5 de sa prévalence entre 2014 et 2015 (EFSA, 2016; Hayward et al., 2016).  

En France, S. Derby est le 4éme sérovar le plus fréquemment isolé dans les filières alimentaires 

après S. Typhimurium, son variant monophasique S. 1,4,[5],12:i:- and S. Enteritidis (Leclerc et 

al., 2016). Ce sérovar est isolé principalement dans la viande de porc et de volaille avec une 

prévalence respective de 1,4 % chez le porc (DGAl, 2015) et de 3,2 % chez le poulet de chair 

(DGAl, 2014). 

2.2.1 Description des filières alimentaires critiques en France. 

2.2.1.1 Secteur porcin 

La viande porcine représente 33,1 % de la consommation de viande totale des français avec 

2,1 millions TEC (Tonne Equivalent Carcasse) consommée en 2017. La TEC, tonne équivalent 

carcasse, correspond à une unité de poids employée pour mesurer des quantités industrielles 

de viande, elle constitue à l’application d’un coefficient dépendant du type de produit 
considéré afin de ramener son poids à celui des carcasses nécessaires à la production du 

produit fini.  

 La consommation de viande de porc se répartit pour trois-quarts vers la charcuterie, la viande 

fraîche représentant un quart de la consommation (Agrimer, 2017). Plus de 90 % de la 

production est commercialisé par une quarantaine d’organisation de producteurs. Ces 
organisations sont de plus en plus impliquées dans la sélection et la transformation de la 

viande en produit fini (Agrimer, 2017).  

La France dispose d’un cheptel de 12,8 millions de têtes dont 1 million de truies 

reproductrices. Elle abat annuellement 23,1 millions de porcs, faisant d’elle le 3éme pays 

producteur en Europe après l’Allemagne et l’Espagne (Agrimer, 2017). L’abattage est réalisé 
pour sa majorité (95 %) dans 23 abattoirs spécialisés répartis dans les principaux bassins de 

production. Neuf de ces abattoirs ont une capacité annuelle de plus d’un million de têtes, tous 

localisés dans les régions Bretagne et Pays de la Loire (Agrimer, 2017).  

 

Le secteur porcin en France est concentré sur 4 zones de production comme montré sur la 

figure 26: 

- Le bassin Ouest (75 % de la production) 

- Le bassin Nord (3,8 % de la production) 
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- Le bassin du Sud-Ouest (2,9 % de la production) 

- Le bassin du Centre-Est (2,5 % de la production) 

 

Figure 26: Répartition de la production porcine en France (CGAAER, 2012). 

La figure 27 résume les chiffres clés de la filière : 
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Figure 27 : Chiffres clés de la filière Porc en France (IFIP, 2014).  

2.2.1.2 Secteur volailles 

La consommation de volailles en France représente 28 % de la consommation annuelle avec 

1,2 TEC consommé en 2017 et une consommation moyenne de viande rapportée à chaque 

habitant (Kgec/hab) de 27 dont 19,6 Kgec/hab (consommation de viande rapporté à chaque 

habitant) pour la viande de poulet et 4,3 Kgec/hab pour la dinde (Franceagrimer, 2018a).  

La production de volailles française atteint les 1,81 millions TEC ce qui fait de la France le 3éme 

producteur européen après la Pologne et le Royaume Uni. 34 % de cette production est 

destinée à l’export. Les abattoirs traitent 917 millions de volailles annuellement, des poulets 

de chair pour 82 % des abattages (Franceagrimer, 2018a). La figure 28 résume les chiffres clés 

de la filière : 
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Figure 28 : Chiffres clés pour la filière volailles de chair (ITAVI, 2015). 

 

 

 

 

Le secteur volailles en France est concentré essentiellement dans l’Ouest du territoire :  

- Le bassin Ouest (Bretagne, Pays de la Loire et Poitou-Charentes) représente 76 % de la 

production de volaille et compte 80 % des abattages.  

- Le bassin Sud-Est (Rhône-Alpes, Bourgogne et Auvergne) représente 10 % de la 

production et concentre 11 % des abattages. 

- Le bassin Sud-Ouest (Aquitaine et Midi-Pyrénées) représente 7 % de la production et 

concentre 6 % des abattages. 

- Le bassin Nord (Nord-Pas-de-Calais, Picardie et Champagne-Ardenne) représente 6 % 

de la production et concentre 2, 5 % des abattages.  

La répartition de la production de volailles en France est détaillée dans la figure 29. 
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 Figure 29: Répartition de la production avicole française (ITAVI, 2013). 

 

 

2.3 Impact sur la santé publique et prévalence 

 

Au-delà de sa prévalence chez le porc et la volaille, plusieurs études ont démontré la capacité 

de S. Derby à passer du porc à l’humain via la consommation de viande de porc (Valdezate et 

al., 2005; Hauser et al., 2011; Kerouanton et al., 2013). S. Derby fait partie des 5 sérovars les 

plus fréquemment isolés chez l’humain (EFSA, 2015; 2016; 2017). En Chine, S. Derby est le 3ème 

sérovar le plus fréquemment isolé chez l’humain (Ran et al., 2011) et le plus fréquemment 

isolé chez les nourrissons et les jeunes enfants de 0 à 36 mois (Cui et al., 2009). Aux Etats-Unis 

par contre, S. Derby ne fait pas partie des sérovars les plus fréquemment rencontrés chez 

l’humain avec environ 120 cas par ans depuis 2005 (CDC, 2017). 

En France, Salmonella Derby oscille entre la 5ème et la 8ème place des sérovars les plus 

fréquemment rencontrés chez l’humain depuis 2000 (avec un nombre de cas par an qui varie 

entre 164 et 178) (Weill, 2014).  
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2.4 Etudes de typage du sérovar Derby  

 

Du fait de sa persistance dans les secteurs porcin et volailles, S. Derby pose un risque 

important pour la santé humaine. Il est donc nécessaire de pouvoir rapidement conduire des 

études épidémiologiques sur la source d’une contamination humaine à S. Derby.  

Plusieurs études ont exploré la diversité du sérovar Derby par le passé : 

En 2005, Valdezate et al. (Valdezate et al., 2005) étudient la diversité d’une collection de 110 
souches espagnoles isolées entre 2000 et 2002. Ces souches, issues du porc ou isolées chez 

des patients, sont typées en utilisant la technique de typage de référence : la PFGE avec 

l’enzyme de restriction XbaI. Les résultats ne permettent pas de discrimination 
convenablement ces souches de S. Derby. En effet, la majorité des souches se répartissent sur 

un unique profil PFGE regroupant 53% des souches. La capacité d’antibio-résistance des 

souches a également été évaluée. La résistance à la streptomycine (STR) ou à la tétracycline 

(TET), ou au couple sulfaméthoxazole/tétracycline (SSS) était répandue dans plus de 50% des 

souches collectées. Parmi ces souches le profil de résistance majoritaire était le STR SSS TET. 

En 2011, Hauser et al. (Hauser et al., 2011) conduisent une étude similaire en Allemagne sur 

82 souches isolées chez le porc ou chez des patients entre 2006 et 2008. Le typage par PFGE 

(XbaI) donne 30 profils différents dont un profil majoritaire regroupant 31 souches et plusieurs 

profils minoritaire dont 26 profils ne comptant qu’une seule souche. Finalement, ces 30 profils 

différents ont été regroupés en 4 grands groupes (A, B, C et D) dont le groupe A qui rassemble 

52 souches sur 82 (figure 30). L’étude comprend également une analyse MLST assignant les 
souches à 5 profils : le ST39 (48 souches), le ST40 (25 souches, le ST682 (5 souches) le ST71 (2 

souches) et le ST774 (2 souches) très proche du ST39. La plupart des souches (72%) ne 

possédaient pas de résistance aux antibiotiques testés.  
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Figure 30 : Dendrogramme UPGMA des profils PFGE de 82 souches de S. Derby isolée en 

Allemagne entre 2006 et 2008  (Hauser et al., 2011).  

Le groupe A regroupe des souches des ST39, ST40 et ST774, le groupe B des souches du ST40, le groupe C du ST682 

et le groupe D du ST71. Le profil majoritaire est encadré en noir. 

En 2013, Kerouanton et al. (Kerouanton et al., 2013) conduisent une étude sur la diversité de 

S. Derby en France par PFGE sur une collection de 170 souches porcines et humaines isolées 

entre 2006 et 2007. Malgré l’utilisation de trois enzymes de restriction (XbaI, BlnI et SpeI) les 

résultats (figure 31) conduisent à l’identification d’un profil majoritaire regroupant 81 souches 

(48 %), les 41 autres profils regroupant moins de 7 souches. 84 % des souches étaient 

résistantes à au moins un des antibiotiques testés et 69 % des souches présentaient le profil 

de résistance STR SSS TET. Cette étude conclut que la PFGE n’a pas un pouvoir de 
discrimination suffisant pour le typage de Salmonella Derby.  
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Figure 31 : Dendrogramme représentant les 42 profils PFGE obtenus sur 170 souches de S. 

Derby isolées en France entre 2006 et 2007 (Kerouanton et al., 2013). 
(nt: souches non typables)   

Au Royaume Uni, Hayward et al. mène plusieurs études de génomique fonctionnelle sur S. 

Derby (Hayward et al., 2013; Hayward et al., 2014). Ce travail met en évidence la présence 

d’un nouvel îlot de pathogénicité le SPI-23, localisé dans le génome entre le tRNA-asn et le 

gène docB. Cet îlot de 37 kb comprend 42 cadres de lecture ouverts (ORF pour Open reading 

Frame) : des séquences susceptibles d’être traduites en protéine. La plupart de ces ORF (n=28) 
codent pour des protéines hypothétiques, les autres correspondent, entre autre, à des 
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protéines se fixant sur l’ADN (n=3), des effecteurs putatifs du T3SS (n=9) et de protéines 
associées à la production de pili (n=2) (Hayward et al., 2013). Des essais d’invasion cellulaire 
sur des souches de S. Derby démontrent que le SPI-23 joue un rôle encore mal élucidé dans 

l’invasion du jéjunum porcin (Hayward et al., 2014) ; Le SPI-23 subissant une régulation à la 

hausse dans le jéjunum porcin et participant ainsi à un tropisme vers les cellules épithéliales. 

Une étude sur la structure de la population de 17 souches de S. Derby au Royaume Uni basée 

sur la comparaison des profils MLST et du SPI-23 (Hayward et al., 2016) démontre l’existence 
de deux lignées chez S. Derby, l’une correspondant au ST40, possédant le SPI-23, retrouvée 

chez le porc et la dinde, l’autre correspondant au ST71, ne possédant pas le SPI-23 retrouvée 

uniquement chez la dinde (Hayward et al., 2016). 

En 2017 Zheng et al. (Zheng et al., 2017) étudie la diversité de S. Derby en combinant la 

méthode MLST et la technique CRISPR sur une collection de 100 souches chinoises isolées à 

partir du porc et de l’humain. Il parvient à la conclusion que le profil CRISPR est fortement 

corrélé avec le profil MLST et identifie deux groupes correspondant aux profils MLST ST40 et 

ST71 qui présentent des profils CRISPR très éloignés. 

Pour conclure : Les études menées sur S. Derby concluent à un manque de pouvoir 

discriminant des méthodes de typage traditionnelles pour ce sérovar. Elles se concentrent 

essentiellement sur la filière porcine et sur les souches humaines avec un indice de 

discrimination qui reste faible (Kerouanton et al., 2013). Des études préliminaires menée au 

royaume Unis (Hayward et al., 2016) démontrent sur une petite collection (n=17 génomes) 

l’existence d’une lignée de S. Derby associé à la dinde présentant une distance génétique 

importante par rapport à la lignée majoritaire isolée chez le porc, la dinde et l’humain. 

Cependant, la petite taille de la collection étudiée ne permet pas de tirer de conclusions sur 

la diversité génétique de ce sérovar. 
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Proble matique 

Diversité génétique de S. Derby de la fourche à la fourchette et étude de 

sa pathogénicité. 

 

En Europe, on considère que 10 à 20 % des cas de salmonelloses sont attribués au réservoir 

porcin (Pires et al., 2014). Les salmonelloses dues à la consommation de viande de porc 

constituent donc un problème majeur de santé publique à l’échelle européenne.                 Les 

sérovars les plus fréquemment rencontrés dans le secteur porcin sont : le variant 

monophasique de Typhimurium, S. Typhimurium et S. Derby avec des prévalences respectives 

de 22,3 %, 20,3 % et 22,9 % en 2015 (EFSA, 2016).  

En France, l’incidence de S. Derby isolé de la viande de porc est passée de 20 à 40 % de 2005 

à 2010, faisant de S. Derby le sérovar le plus fréquemment isolé dans l’alimentation humaine 
en 2014-2015 (Leclerc et al., 2016). En même temps, S. Derby s’est hissé depuis 2000 parmi 

les 10 sérovars les plus fréquemment isolés chez l’Homme (Weill, 2014). Alors que S. 

Typhimurium, par exemple, est soumis à plusieurs réglementations européennes, ce n’est pas 
le cas de S. Derby à l’heure actuelle. Pourtant, plusieurs études ont démontré la prédominance 

chez S. Derby de souches multirésistantes en France et en Espagne (Valdezate et al. 2005, 

Keouranton et al., 2013). Ce profil est fréquement isolé partout en Europe (EFSA, 2016). 

Des souches de S. Derby porteuses de multirésistances aux antibiotiques sont donc capables 

d’échapper au système de surveillance européen et de circuler entre les états membres. 

L’absence de réglementation pour S. Derby est due pour partie au manque de techniques de 

typage fiables pour les souches de ce sérovar. L’attribution des cas humains à des sources 
d’infection (l’étude de source-attribution) est cruciale pour le choix de cibles d’intervention 
dans l’industrie agro-alimentaire (Pires et al., 2009). Pour être efficace, une étude de source-

attribution doit s’appuyer sur une connaissance de la diversité de l’agent pathogène considéré 

afin de pouvoir retracer efficacement le réservoir des souches retrouvées chez l’Homme. Les 

techniques de typage de référence tel que la PFGE manquant de pouvoir de discrimination 

pour ce sérovar (Valdezate et al., 2005; Hauser et al., 2011; Kerouanton et al., 2013), 

l’attribution des cas sporadiques de S. Derby est problématique. 

L’objectif de ma thèse était, d’une part, de mener une étude globale de la diversité génétique 

de Salmonella Derby de l’abattage au produit finis entre 2014 et 2015 en France ainsi que, 

d’autre part, d’effectuer une étude de source-attribution incluant les souches humaines 

isolées à cette même période. Les techniques d’analyse du génome complet étant considérés 
comme les plus discriminantes pour le sous typage de Salmonella (Ruppitsch, 2016), j’ai mené 
cette étude en utilisant ces approches. 
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S. Derby étant considéré comme caractéristique de la lignée porcine, mais étant également 

très présent chez la volaille, j’ai voulu : 

- identifier les clones circulant en France dans les secteurs porcin et avicole et analyser 

les différences génétiques entre ces réservoirs ; 

- évaluer la virulence des différents clones de S. Derby pour l’humain ainsi que leur 
adaptation à leur hôte respectif. 

- A partir de ces informations : mener une étude d’attribution des sources sur les cas 

sporadiques attribués à S. Derby en France. 

- Identifier des marqueurs génétiques permettant d’identifier les clones circulants (voir 
le clone majoritaire de S. Derby). 

Pour mener à bien ce projet de thèse, j’ai sélectionné une collection de 140 souches isolées 

en 2014 et 2015 issues des secteurs porcin et avicole français tel que décrit dans le chapitre 

4.1. J’ai conduit une analyse phylogénique basée sur la prédiction des SNP par variant calling 

afin de déterminer la diversité génétique du sérovar Derby sur ma collection de souches. J’ai 
également étudié les propriétés génétiques des lignées rencontrées en me focalisant sur les 

facteurs de virulences, particulièrement les Ilots de Pathogénicité de Salmonella (SPI-1 à 5),  

le SPI-23 spécifique de S. Derby, et les gènes de résistance aux antibiotiques (Premiere 

Publication : “Polyphyletic nature of Salmonella enterica serotype Derby and lineage-specific 

host-association revealed by genome-wide analysis” – Frontiers May 2018 | Volume 9 | Article 

891 DOI : 10.1128/MRA.01027-18 : Résultats partie 1). 

Pour étudier les caractéristiques des différentes lignées de S. Derby identifiées précédemment 

de façon plus fine il était nécessaire de produire des génomes de références. A l’heure actuelle 
il n’existe pas de génomes circulaires pour ce pathogène dans les bases de données en libre 
accès. J’ai donc choisi de produire deux génomes circulaires de S. Derby, l’un issu d’une souche 
de la filière porcine et l’autre des filières volailles. J’ai sélectionné ces deux génomes au sein 

de ma collection en fonction de la qualité des extractions et des séquençages obtenues par la 

technologie Illumina. Un séquençage par PacBio a ensuite été réalisé pour produire des 

données de séquençage de grande taille, facilitant l’assemblage complet des génomes. Cela 

m’a permis de produire deux séquences de génomes de référence pour S. Derby. 

Le génome issu de la filière porcine a été valorisé par une deuxième publication : « Complete 

genome for Salmonella enterica subsp. enterica serotype Derby associated with the pork sector 

in  France" – Microbiology Resource Anouncement, Volume 7 | Issue 12 | e01027-18, décrit 

dans les  Résultats partie 2) 

Le génome de référence issu de la lignée volailles m’a permis d’effectuer une analyse plus fine 

de la diversité génétique des souches de S. Derby issues de la volaille et de l’humain, isolées 

principalement en Europe. Cette étude fait l’objet d’une troisième publication actuellement 

soumise à la revue PlosOne : « Phylogenomic analysis of Salmonella enterica subsp. enterica 



 
 

69 
 

serovar Derby circulating in Europe, Asia and the United States and associated with the poultry 

sector », (Résultats partie 3) 

Muni de génomes de référence de S.  Derby, j’ai entrepris une étude de source-attributionen 

incluant l’ensemble des souches humaines de S. Derby collectée par l’Institut Pasteur (n=302) 
en 2014 et 2015, cette étude fait l’objet d’un article en préparation (résultats partie 4). Enfin, 

j’ai étudié le pan-génome (core génome + génome accessoire) des différentes lignées de S. 

Derby identifiées en effectuant une analyse comparative poussée sur la diversité des 

séquences des facteurs de virulences.  Enfin, la capacité d’invasion des différentes lignées de 
S. Derby a été estimée via plusieurs essais d’invasion cellulaire sur des tapis de cellules 
épithéliales humaine, porcine et de poulet, étude menée en collaboration avec une équipe de 

l’Unité mixte de recherche Infectiologie et santé publique de l’INRA de Nouzilly. Les résultats 

de cette étude font l’objet d’une publication en préparation (résultats partie 5). 
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Re sultats 

1 Sélection de la collection. 

 

J’ai sélectionné 140 souches alimentaires de la collection du Réseau Salmonella (LSAl) isolées 

en 2014 et 2015.  L’intégralité des 302 souches humaines issues de la collection du CNR (et 

isolées dans le même laps de temps) a été obtenue de l’Institut Pasteur (collaboration CNR-

LSAl). 

L’ensemble de souches alimentaires (n=140) ont été séquencées grâce au financement 

ANSES/INAPORC - AAP 2015 (collaboration avec l’Institut du Porc (Ifip)). 

1.1 Sélection des souches alimentaires 

Les souches alimentaires ont été sélectionnées parmi celles isolées des secteurs porcin et 

volailles. Les souches issues des secteurs bovin et ovin ont été exclues de l’analyse car la 

prévalence de S. Derby a été estimée à moins d’1 % pour ces deux secteurs, et du fait de la 

faible part du secteur ovin dans la consommation de viandes en France (3 %) (Franceagrimer, 

2018b). Pour les secteurs porcin et volailles la prévalence de S. Derby est respectivement 

supérieure à 10 % pour la viande fraiche (DGAl, 2015) et 12 % (dont 12.6 % pour Gallus gallus 

et 14.6 % pour la dinde) (DGAl, 2014). 

Dans le cadre de ma thèse, j’ai sélectionné principalement des souches isolées de matière 

première (carcasses à l’abattage et viandes dans les ateliers de découpe ou préparation) 

considérant que cet échelon est le lien le plus probable entre l’animal et l’humain et la 
première source de contamination pour les produits élaborés et transformés. 

La sélection de l’effectif des souches pour chaque secteur (porcin et volailles) a été déterminée 

sur la base de la proportion de la consommation de viande de porc et de volailles en France. 

Le tableau 4 illustre cette proportion.  

Tableau 4 : Plan de sélection des souches alimentaires et répartition de l’effectif pour chaque 
secteur (porcin et volailles) par rapport à la consommation en France.  

Secteur 
% de la 

consommation 

Nombre 
de 

souches 

Total 67,7 140 

Porc 38,3 84 

Volailles 29,4 56 
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Pour ces deux filières, les souches ont été sélectionnées suivant deux critères : 
i/ favoriser les souches de la collection issues des plans de surveillance ; 
ii/ sélectionner, pour chaque région, un nombre de souches proportionnel à la part de cette 
région dans la production nationale de la filière respective, porcine ou volailles.  

 

1.1.1 Souches du secteur porcin  

 

La figure 32 représente les souches issues du secteur porcin collectées par le réseau 

Salmonella en 2014 et 2015 (n=181). La majorité des souches provient des bassins Ouest et 

Sud-Ouest. La répartition des souches est concordante avec la répartition géographique du 

secteur porcin. La plupart des souches sont issues des étapes d’abattage (69 souches), de 
transformation industrielle (69) et de la vente au détail (41).   

 

Figure 32: Répartition des souches de S. Derby collectées par le réseau Salmonella pour le 

secteur porcin en 2014-2015.  
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Le tableau 5 résume la sélection finale des souches issues de la collection du Réseau 

Salmonella (secteur porcin). 

Tableau 5 : Plan de sélection pour les souches issue du secteur porcin.  
(note : régions suivant la nomemclature à l’œuvre en 2014) 

Région 
Effectifs 

 (milliers de 
têtes) 

Part dans la 
production 
nationale 

% 

Souches 
disponibles 

Souches 
dédoublonnées 

Plans de 
surveillance 

Sélection finale 

Île de France 8 0,06 2 2 0 1 

Champagne-
Ardennes 

176 1,31 0 0 0 0 

Picardie 121 0,90 1 1 0 0 

Haute 
Normandie 

138 1,03 0  0 0 0 

Centre 333 2,48 3 3 0 2 

Basse 
Normandie 

566 4,22 1 1 0 0 

Bourgogne 126 0,94 4 4 0 2 

Nord-Pas-de-
Calais 

472 3,52 2 2 0 2 

Lorraine 97 0,72 2 2 0 1 

Alsace 101 0,75 0 0 0 0 

Franche-
Comté 

118 0,88 1 1 0 0 

Pays de la 
Loire 

1573 11,74 36 34 1 13 

Bretagne 7635 56,97 27 17 7 15 

Poitou-
Charentes 

366 2,73 17 14 0 4 

Aquitaine 388 2,90 17 15 1 12 

Midi-Pyrénées 435 3,25 8 7 0 2 

Limousin 124 0,93 1 1 0 1 

Rhône-Alpes 294 2,19 16 16 3 8 

Auvergne 231 1,72 18 16 2 11 

Languedoc 
Roussillon 

28 0,21 8 7 3 8 

PACA 22 0,16 5 4 0 1 

Corse 50 0,37 1 1 0 0 

Total 13402 100 179 148 17 84 

 

Quand le nombre de souches dans une région n’est pas suffisant pour correspondre à cette 
proportion idéale, des souches additionnelles issues du même bassin de production ont été 

ajoutées. Si cela est impossible, les souches additionnelles ont été choisies sur des critères de 

proximité géographique. 
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1.1.2 Souches du secteur avicole 

La figure 33 correspond à la réparation géographique des souches collectées par le Réseau 

Salmonella en 2014-2015 pour le secteur avicole.  

 

Figure 33: Correspondance entre les souches de S. Derby sélectionnées et les chiffres de 

production du secteur avicole en France en 2014-2015 (TEC = tonne équivalent carcasse) 

(ITAVI, 2016).  

La majorité des souches collectées correspondent au plan de surveillance N°2013-9926. La 

figure 34 détaille la répartition de ces souches. La majorité des souches a été isolée à l’étape 
d’abattage (97 souches sur 127 au total). 
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Figure 34 : Répartition des souches de S. Derby collectées par le réseau Salmonella pour le 

secteur avicole. 

Le tableau 6 résume la répartition des souches sélectionnées pour les filières volailles.              Le 
manque de souches hors de Bretagne nous a conduit à inclure l’ensemble des souches isolées 
dans les autres régions.  
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Tableau 6: Plan de sélection pour les souches du secteur volaille. 
(note : régions seuivant la nomemclature à l’œuvre en 2014) 

Région 
Production 
(en milliers 

de têtes) 

Pourcentage 
de la 

production 
nationale 

Souches 
disponibles 

Souches 
dédoublonnées 

Plans de 
surveillance 

Sélection finale 

Île de France 6 0 1 1 0 0 

Champagne-
Ardennes 

30 2 0 0 0 0 

Picardie 35 2 0 0 0 0 

Haute Normandie 7 0 0 0 0 0 

Centre 109 7 0 0 0 0 

Basse Normandie 42 3 0 0 0 0 

Bourgogne 49 3 0 0 0 0 

Nord pas de calais 56 3 1 1 0 0 

Lorraine 5 0 2 0 0 1 

Alsace 6 0 0 0 0 0 

Franche-Comté 3 0 0 0 0 0 

Pays de la Loire 407 24 10 9 1 6 

Bretagne 571 34 108 83 55 46 

Poitou-Charentes 100 6 1 1 0 1 

Aquitaine 68 4 0 0 0 0 

Midi-Pyrénées 38 2 0 0 0 0 

Limousin 7 0 1 1 0 0 

Rhône-Alpes 69 4 2 2 1 2 

Auvergne 46 3 0 0 0 0 

Languedoc-
Roussillon 

10 1 0 0 0 0 

PACA 7 0 0 0 0 0 

Corse 0,8 0 0 0 0 0 

Total 1671,8 100 127 98 57 57 

 

L’annexe 1 regroupe la liste et les données épidémiologiques des souches incluses dans mon 

projet de thèse.  
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1.2 Souches humaines 

 

La totalité des 302 souches cliniques de S. Derby isolées chez l’humain entre 2014-2015 ont 

été incluses dans mon projet de thèse. La figure 35 détaille la répartition de ces souches. 

 

Figure 35 : Répartition des cas cliniques recensés par le CNR de S. Derby par région (période 

2014-2015) au regard de la densité de population française. 
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2 Publication I : Polyphyletic nature of Salmonella enterica serotype 

Derby and lineage-specific host-association revealed by genome-

wide analysis 

 

2.1 Résumé 

J’ai commencé par étudier la diversité génétique des souches alimentaires.  

Afin de disposer d’un élément de comparaison avec les études précédentes (Hauser et al., 

2011; Achtman et al., 2012), j’ai identifié les profils MLST des génomes des souches 
sélectionnées.  J’ai également entrepris l’étude comparative des profils MLST identifiés pour 

Salmonella Derby avec les 24 autres sérovars de Salmonella les plus fréquemment isolés en 

France et en Europe (n=504 génomes au total) afin d’apprécier leur distribution (tableau 8 et 

figure 36).  

Tableau 8. Liste des sérovars utilisés pour l’analyse MLST et nombre des génomes 

correspondants. 

Sérovars Nombre de génomes 

Agona 20 

Anatum 19 

Derby 112 

Dublin 19 

Enteriditis 20 

Hadar 20 

Havana 20 

Indiana 8 

Infantis 17 

Kentucky 20 

Livingstone 13 

Mbandaka 18 

Montevideo 18 

Muenster 15 

Newport 20 

Oranienburg 17 

Panama 5 

Poona 15 

Rissen 4 

Saintpaul 17 

Senftenberg 20 

Tennessee 19 

Typhi 16 

Typhimurium 19 

Virchow 13 

Total 504 

 

J’ai collecté 405 génomes dans des bases de données accessibles au public (NCBI: 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ et Enterobase: https://Enterobase.warwick.ac.uk/), 61 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://enterobase.warwick.ac.uk/
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génomes de la collection du réseau Salmonella (obtenus grâce au projet 100k Genome 

(http://100kgenome.vetmed.ucdavis.edu/) et au projet GenoSalmo (Anses Projet 2015-2016) 

et 38 génomes de S. Derby qui faisaient partie de cette étude de thèse. 

L’ensemble des 504 génomes ont été vérifiés in silico via SISTR (https://lfz.corefacility.ca/sistr-

app/) (Yoshida et al., 2016). Les résultats montrent que la population de S. Derby peut-être 

divisée en 3 lignées génétiquement distinctes (figure 36). L’analyse SNP montre d’ailleurs qu’il 
y plus de 15 000 SNP en moyenne de distance entre ces trois lignées génétiques. Les ST40 et 

39 bien qu’ils forment une unique lignée, diffèrent entre eux de 3962 SNP en moyenne. Ces 
résultats démontrent le caractère polyphylétique de S. Derby. 

 

Figure 36 : Comparaison des profils MLST des 25 sérovars les plus fréquemment isolés en 

Europe. 
Les souches du sérovar Derby se regroupent en 3 clusters de souches correspondants aux profils MLST ST40-ST39, 

ST71 et ST682. Les chiffres et l’épaisseur des traits correspondent au nombre de loci MLST différents entre les 
profils. 

http://100kgenome.vetmed.ucdavis.edu/
https://lfz.corefacility.ca/sistr-app/
https://lfz.corefacility.ca/sistr-app/
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Les souches appartenant aux lignées ST39-ST40 et ST682 sont associées au secteur porcin avec 

le ST40 représentant la lignée majoritaire chez le porc. La lignée ST71 regroupe quant à elle 

les souches issues du secteur avicole. 

La résistance des souches aux antibiotiques a été évaluée à la fois par prédiction des gènes de 

résistances et par diffusion sur disque et montrent l’existence d’un profil de résistance 
majoritaire aux aminosides, sulphonamides et tétracyclines chez un sous-groupe des souches 

du ST40. Les gènes codant pour cette résistance se trouvent sur un îlot génomique de 

Salmonella (SGI-1) de type 1 dans lequel les gènes codant pour la résistance au mercure sont 

aussi présents.  

Les caractéristiques génomiques des différentes lignées ont été étudiées sur la base d’une 
comparaison de séquences des SPI-1 à -5, connus pour être présents chez toutes les 

salmonelles de la subsp. enterica, et du SPI-23 isolé spécifiquement chez S. Derby. Les 

séquences codante des SPI-1 à -5 présentaient une forte identité (supérieure à 98%) vis-à-vis 

de la référence S. Typhimurium chez l’ensemble de ces lignées à l'exception du SPI-3 pour 

lequel les ST39, ST40 et ST71 présentent une délétion des gènes sugR et rhuM en faveur d’un 
opéron fimbriale. Enfin, le SPI-23, caractéristique de S. Derby s’est avéré n’être présent que 
dans les lignées porcines ST39 et ST40, et totalement absent des souches des lignées ST71 et 

ST682. 

Enfin, la variation allélique d’un marqueur de la spécificité à l’hôte : le gène fimH, codant pour 

le facteur d’adhésion des fimbriae de type 1, a été exploré. Le gène fimH de la lignée ST682 

présente la même séquence que celui des sérovars S. Typhisuis et S. Choleraesuis spécifiques 

du porc, ce qui pourrait expliquer le tropisme de cette lignée pour la filière porcine malgré 

l’absence de SPI-23. 

2.2 Publication 
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2.2.1 Supplementary material 

 

Supplementary table 1: Strains information: Epidata, sample ID, NCBI accession number, genome deep coverage, and breadth.  

Key 
Sampling 

date 
Region Lattitude Longitude Sector 

Sampling 
stage 

Matrix NCBI accession 
Deep 

coverage 
Deep 

breadth 

2014LSAL00238 07/01/2014 Rhone-Alpes 45.6486 5.2817 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - fresh SAMN07267519 273 91.92% 

2014LSAL00274 09/01/2014 Lorraine 49.0163 6.6165 Pork Retail sale 

Meat from pig - meat 
products - raw but 

intended  to be eaten 
cooked 

SAMN07734874 113 91.4% 

2014LSAL00337 14/01/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Pork 

Industrial 
transformati

on 

Meat from pig - meat 
preparation intended to 

be eaten cooked 
SAMN07734875 129 91.38% 

2014LSAL00455 15/01/2014 
Poitou-

Charentes 
46.4719 0.7745 Pork Slaughter Meat from pig - fresh SAMN07734876 75 91.41% 

2014LSAL00717 11/02/2014 Midi-Pyrenees 43.4888 1.8842 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734877 235 91.0% 

2014LSAL00762 18/02/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Pork 

Industrial 
transformati

on 
Meat from pig - fresh SAMN07734878 282 91.28% 

2014LSAL00814 28/01/2014 Aquitaine 44.7253 -0.1401 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734879 307 91.42% 

2014LSAL00873 17/02/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Pork Unspecified Meat from pig - fresh SAMN07734880 221 91.34% 

2014LSAL00980 05/03/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - fresh SAMN07734881 99 91.4% 

2014LSAL01158 14/03/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Pork Retail sale Meat from pig - offal SAMN07734882 142 91.56% 

2014LSAL01220 17/03/2014 Rhone-Alpes 45.6486 5.2817 Pork Slaughter Meat from pig - fresh SAMN07734883 244 91.43% 

2014LSAL01256 13/03/2014 
Provence-
Alpes-Cote 

d’Azur 
43.1811 5.809 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734884 139 91.36% 

2014LSAL01306 24/03/2014 Limousin 45.7388 1.6891 Pork Retail sale Meat from pig - offal SAMN07734885 51 91.28% 
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Key 
Sampling 

date 
Region Lattitude Longitude Sector 

Sampling 
stage 

Matrix NCBI accession 
Deep 

coverage 
Deep 

breadth 

2014LSAL01311 16/03/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Poultry Slaughter Meat from duck - carcass SAMN07734886 164 92.55% 

2014LSAL01383 26/03/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734887 376 92.55% 

2014LSAL01467 04/04/2014 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734888 227 91.46% 

2014LSAL01499 01/04/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734889 309 92.53% 

2014LSAL01651 09/04/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Pork Retail sale Meat from pig - offal SAMN07734890 140 91.4% 

2014LSAL01779 24/04/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734891 236 92.58% 

2014LSAL01780 24/04/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734892 251 92.57% 

2014LSAL01781 24/04/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734893 190 92.51% 

2014LSAL01894 28/04/2014 Aquitaine 44.7253 -0.1401 Pork Slaughter Meat from pig SAMN07734894 252 91.43% 

2014LSAL02051 21/05/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734895 229 91.4% 

2014LSAL02073 13/05/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734896 101 92.39% 

2014LSAL02163 20/05/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734897 208 92.47% 

2014LSAL02205 04/06/2014 
Poitou-

Charentes 
46.4719 0.7745 Poultry 

Livestock 
farming 

Gallus gallus - fowl  - 
broilers 

SAMN07734898 247 91.4% 

2014LSAL02278 06/01/2014 Aquitaine 44.7253 -0.1401 Pork Slaughter Meat from pig - fresh SAMN07734899 178 91.42% 

2014LSAL02285 21/05/2014 
Poitou-

Charentes 
46.4719 0.7745 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734900 238 91.36% 

2014LSAL02325 02/06/2014 Rhone-Alpes 45.6486 5.2817 Poultry Slaughter 
Meat from turkey - 

carcass 
SAMN07734901 275 92.55% 

2014LSAL02431 18/06/2014 
Nord-Pas-de-

Calais 
50.5361 3.5019 Pork 

Industrial 
transformati

on 
Meat from pig - carcass SAMN07734902 182 91.48% 

2014LSAL02441 18/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass  
SAMN07734903 281 92.53% 
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Key 
Sampling 

date 
Region Lattitude Longitude Sector 

Sampling 
stage 

Matrix NCBI accession 
Deep 

coverage 
Deep 

breadth 

2014LSAL02463 20/06/2014 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - fresh SAMN07734904 257 91.38% 

2014LSAL02547 18/06/2014 
Poitou-

Charentes 
46.4719 0.7745 Pork Slaughter Meat from pig - fresh SAMN07734905 240 91.5% 

2014LSAL02838 11/07/2014 
Languedoc-
Roussillon 

43.4968 4.3176 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734906 250 91.37% 

2014LSAL03150 15/07/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry 
Industrial 

transformati
on 

Meat from broilers - 
Gallus gallus  - fresh 

SAMN07734907 239 92.51% 

2014LSAL03218 30/07/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Poultry 

Industrial 
transformati

on 

Meat from broilers - 
Gallus gallus  - 

mechanically separated 
meat - MSM 

SAMN07734908 217 92.96% 

2014LSAL03309 02/04/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Poultry Slaughter 

Meat from broilers - 
Gallus gallus  - carcass 

SAMN07734909 152 92.51% 

2014LSAL03340 05/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734910 250 92.54% 

2014LSAL03342 04/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734911 229 92.51% 

2014LSAL03344 05/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734912 238 92.55% 

2014LSAL03348 11/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734913 232 92.53% 

2014LSAL03350 11/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734914 226 92.52% 

2014LSAL03355 11/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734915 245 92.5% 

2014LSAL03356 11/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734916 240 92.53% 

2014LSAL03383 17/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734917 251 92.53% 

2014LSAL03388 17/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734918 238 92.53% 

2014LSAL03390 17/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734919 214 92.54% 
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Key 
Sampling 

date 
Region Lattitude Longitude Sector 

Sampling 
stage 

Matrix NCBI accession 
Deep 

coverage 
Deep 

breadth 

2014LSAL03393 17/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734920 233 92.52% 

2014LSAL03396 17/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734921 225 92.53% 

2014LSAL03398 17/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734922 205 92.53% 

2014LSAL03401 24/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734923 238 92.53% 

2014LSAL03404 24/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734924 229 92.67% 

2014LSAL03407 24/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734926 233 92.53% 

2014LSAL03409 24/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734927 253 92.53% 

2014LSAL03410 24/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734928 205 92.56% 

2014LSAL03414 02/07/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734929 228 92.56% 

2014LSAL03416 02/07/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734930 193 92.55% 

2014LSAL03420 02/07/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734931 265 92.52% 

2014LSAL03463 09/07/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734932 251 92.54% 

2014LSAL03465 09/07/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734933 278 92.55% 

2014LSAL03470 15/07/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734934 251 92.51% 

2014LSAL03478 15/07/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734935 256 92.55% 

2014LSAL03510 30/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734936 279 92.55% 

2014LSAL03521 22/07/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734937 236 92.54% 

2014LSAL03524 30/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from broilers - 

Gallus gallus  - carcass 
SAMN07734938 227 92.5% 
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Key 
Sampling 

date 
Region Lattitude Longitude Sector 

Sampling 
stage 

Matrix NCBI accession 
Deep 

coverage 
Deep 

breadth 

2014LSAL03616 13/08/2014 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - meat 
preparation 

SAMN07734939 214 91.37% 

2014LSAL03694 08/08/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry 
Industrial 

transformati
on 

Meat from guinea fowl SAMN07734940 297 92.55% 

2014LSAL03785 27/08/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Pork Slaughter Meat from pig - offal SAMN07734941 271 91.92% 

2014LSAL03787 27/08/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Pork 

Industrial 
transformati

on 
Meat from pig - offal SAMN07734942 350 91.92% 

2014LSAL03926 27/08/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - fresh SAMN07734943 329 97.39% 

2014LSAL03973 07/08/2014 Aquitaine 44.7253 -0.1401 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - meat 
preparation 

SAMN07734944 248 91.34% 

2014LSAL03974 07/08/2014 Aquitaine 44.7253 -0.1401 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734945 269 91.41% 

2014LSAL03975 07/08/2014 Aquitaine 44.7253 -0.1401 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734946 194 91.42% 

2014LSAL03976 07/08/2014 Aquitaine 44.7253 -0.1401 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734947 210 91.41% 

2014LSAL03985 15/09/2014 Rhone-Alpes 45.6486 5.2817 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734948 119 92.3% 

2014LSAL04065 17/09/2014 
Nord-Pas-de-

Calais 
50.5361 3.5019 Pork 

Industrial 
transformati

on 

Meat from pig - meat 
products 

SAMN07734949 247 91.28% 

2014LSAL04466 01/10/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Pork Retail sale 

Meat from pig - meat 
preparation  intended to 

be cooked 
SAMN07734950 174 91.41% 

2014LSAL04673 06/10/2014 Rhone-Alpes 45.6486 5.2817 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig SAMN07734951 258 92.45% 

2014LSAL04833 17/09/2014 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - minced 
meat - intended  to be 

eaten cooked 
SAMN07734952 135 91.38% 

2014LSAL05133 05/11/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry Slaughter 
Meat from turkey - 

carcass 
SAMN07734953 206 93.35% 
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Key 
Sampling 

date 
Region Lattitude Longitude Sector 

Sampling 
stage 

Matrix NCBI accession 
Deep 

coverage 
Deep 

breadth 

2014LSAL05213 12/11/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry 
Industrial 

transformati
on 

Meat from broilers - 
Gallus gallus  - carcass 

SAMN07734954 193 92.58% 

2014LSAL05495 29/10/2014 
Languedoc-
Roussillon 

43.4968 4.3176 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - minced 
meat - intended  to be 

eaten cooked 
SAMN07734955 211 91.43% 

2014LSAL05538 01/12/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Pork 

livestock 
farming 

Meat from pig - fresh SAMN07734956 290 91.33% 

2014LSAL05735 06/11/2014 Ile-de-France 48.7508 2.7905 Pork Retail sale Meat from pig - fresh SAMN07734957 244 92.5% 

2015LSAL00134 27/10/2014 Aquitaine 44.7253 -0.1401 Pork Slaughter Meat from pig - fresh SAMN07734958 265 91.47% 

2015LSAL00137 17/12/2014 
Poitou-

Charentes 
46.4719 0.7745 Pork Slaughter Meat from pig - fresh SAMN07734959 227 91.38% 

2015LSAL00190 18/12/2014 Lorraine 49.0163 6.6165 Pork Retail sale 

Meat from pig - meat 
products - raw but 

intended  to be eaten 
cooked 

SAMN07734960 286 91.45% 

2015LSAL00219 30/12/2014 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Poultry 

Industrial 
transformati

on 

Meat from broilers - 
Gallus gallus  - fresh 

SAMN07734961 257 92.54% 

2015LSAL00314 09/10/2014 
Languedoc-
Roussillon 

43.4968 4.3176 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734962 251 91.52% 

2015LSAL00428 02/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734963 236 91.42% 

2015LSAL00429 02/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734964 243 91.41% 

2015LSAL00452 10/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734965 241 91.4% 

2015LSAL00465 10/06/2014 Bretagne 48.0083 -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734966 189 91.39% 

2015LSAL00477 21/01/2015 Bretagne 48.0083 -1.2387 Poultry 
Industrial 

transformati
on 

Meat from broilers - 
Gallus gallus  - fresh 

SAMN07734967 216 92.5% 

2015LSAL00641 30/01/2015 Centre 47.7947 2.3483 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - fresh SAMN07734968 254 93.62% 

2015LSAL00691 03/02/2015 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - carcass SAMN07734969 282 91.32% 
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Key 
Sampling 

date 
Region Lattitude Longitude Sector 

Sampling 
stage 

Matrix NCBI accession 
Deep 

coverage 
Deep 

breadth 

2015LSAL00728 13/02/2015 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Pork 

Industrial 
transformati

on 

Meat from pig - meat 
preparation  destinee a 
etre consommee cuite 

SAMN07734970 237 91.34% 

2015LSAL00981 05/03/2015 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork 
Industrial 

transformati
on 

Meat from pig - carcass SAMN07734971 257 91.34% 

2015LSAL00989 02/03/2015 
Languedoc-
Roussillon 

43.4968 4.3176 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734972 262 91.43% 

2015LSAL00990 16/02/2015 
Languedoc-
Roussillon 

43.4968 4.3176 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734973 205 91.4% 

2015LSAL01029 10/03/2015 
Pays de la 

Loire 
47.1094 -1.1124 Pork Retail sale 

Meat from pig - meat 
preparation  destinee a 
etre consommee cuite 

SAMN07734974 233 91.42% 

2015LSAL01058 17/03/2015 Languedoc-
Roussillon 

43.4968 4.3176 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734975 212 91.4% 

2015LSAL01075 17/03/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Poultry Industrial 
transformati
on 

Meat from broilers - 
Gallus gallus  - fresh 

SAMN07734976 156 92.53% 

2015LSAL01179 25/03/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Poultry Slaughter Meat from broilers - 
Gallus gallus  - fresh 

SAMN07734977 130 92.56% 

2015LSAL01314 23/03/2015 Centre 47.7947 2.3483 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734978 224 91.4% 

2015LSAL01334 24/03/2015 Rhone-Alpes 45.6486 5.2817  Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734979 220 91.38% 

2015LSAL01341 01/04/2015 Lorraine 49.0163 6.6165  Poultry Livestock 
farming 

Gallus gallus - fowl  - 
broilers 

SAMN07734980 307 91.42% 

2015LSAL01474 15/04/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Poultry Industrial 
transformati
on 

Meat from broilers - 
Gallus gallus  - 
mechanically separated 
meat - MSM  

SAMN07734981 321 92.53% 

2015LSAL01578 22/04/2015 Pays de la 
Loire 

47.1094  -1.1124  Pork Industrial 
transformati
on 

Meat from pig SAMN07734982 215 91.39% 

2015LSAL01591 28/04/2015 Pays de la 
Loire 

47.1094  -1.1124  Poultry Slaughter Meat from broilers - 
Gallus gallus  - fresh 

SAMN07734983 229 92.53% 

2015LSAL01697 13/05/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig – carcass  SAMN07734984 192 91.38% 
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Key 
Sampling 

date 
Region Lattitude Longitude Sector 

Sampling 
stage 

Matrix NCBI accession 
Deep 

coverage 
Deep 

breadth 

2015LSAL01713 17/03/2015 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork Industrial 
transformati
on 

Meat from pig SAMN07734985 221 91.41% 

2015LSAL01716 24/03/2015 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734986 176 92.49% 

2015LSAL01748 20/04/2015 Aquitaine 44.7253   -0.1401 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734987 224 91.29% 

2015LSAL01817 28/04/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734988 186 91.28% 

2015LSAL01821 19/05/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734989 214 91.2% 

2015LSAL01829 27/05/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Poultry Slaughter Meat from broilers - 
Gallus gallus  - fresh 

SAMN07734990 211 92.51% 

2015LSAL01973 30/04/2015 Midi-Pyrenees 43.4888 1.8842  Pork Industrial 
transformati
on 

Meat from pig - meat 
preparation 

SAMN07734992 246 91.92% 

2015LSAL02005 04/06/2015 bretagne 48.0083  -1.2387 Poultry Industrial 
transformati
on 

Meat from duck - fresh SAMN07734993 238 92.53% 

2015LSAL02462 07/07/2015 Languedoc-
Roussillon 

43.4968 4.3176 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734994 221 91.4% 

2015LSAL02588 23/06/2015 Aquitaine 44.7253   -0.1401 Pork Industrial 
transformati
on 

Meat from pig - minced 
meat - intended  to be 
eaten cooked 

SAMN07734995 234 92.52% 

2015LSAL02717 28/07/2015 Rhone-Alpes 45.6486 5.2817  Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734997 205 91.36% 

2015LSAL03121 17/08/2015 Aquitaine 44.7253   -0.1401 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734998 238 91.35% 

2015LSAL03260 02/09/2015 Rhone-Alpes 45.6486 5.2817  Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07734999 117 91.25% 

2015LSAL03284 11/08/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07735000 226 91.15% 

2015LSAL03285 17/08/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07735001 209 91.13% 

2015LSAL03548 09/06/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07735002 129 91.25% 

2015LSAL03550 08/06/2015 Bretagne 48.0083  -1.2387 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07735003 138 91.21% 

2015LSAL03563 21/09/2015 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07735004 175 92.91% 

2015LSAL03564 14/09/2015 Rhone-Alpes 45.6486 5.2817  Pork Industrial 
transformati
on  

Meat from pig - fresh SAMN07735005 231 91.42% 
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Key 
Sampling 

date 
Region Lattitude Longitude Sector 

Sampling 
stage 

Matrix NCBI accession 
Deep 

coverage 
Deep 

breadth 

2015LSAL03879 14/10/2015 Languedoc-
Roussillon 

43.4968 4.3176 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07735006 265 91.43% 

2015LSAL03891 02/10/2015 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork Industrial 
transformati
on 

Meat from pig - carcass SAMN07735007 204 91.47% 

2015LSAL04018 22/10/2015 Rhone-Alpes 45.6486 5.2817  Poultry Livestock 
farming 

Gallus gallus - fowl  - 
broilers 

SAMN07735008 212 91.42% 

2015LSAL04158 28/10/2015 Auvergne 45.6716 3.5211 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07735009 232 91.52% 

2015LSAL04225 03/11/2015 Bourgogne 47.214 5.4822 Pork Retail sale Meat from pig - fresh SAMN07735010 140 91.39% 

2015LSAL04227 26/10/2015 Bourgogne 47.214 5.4822 Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07735011 233 91.37% 

2015LSAL04332 03/11/2015 Pays de la 
Loire 

47.1094  -1.1124  Poultry Slaughter Meat from broilers - 
Gallus gallus  - fresh 

SAMN07735013 222 92.52% 

2015LSAL04562 31/08/2015 Pays de la 
Loire 

47.1094  -1.1124  Pork Slaughter Meat from pig - carcass SAMN07735014 107 91.22% 

2016LSAL00028 22/12/2015 Pays de la 
Loire 

47.1094  -1.1124  Pork Industrial 
transformati
on 

Meat from pig - fresh SAMN07735015 274 91.34% 

2016LSAL00056 30/11/2015 Aquitaine 44.7253   -0.1401 Pork Industrial 
transformati
on 

Meat from pig - offal SAMN07735016 165 91.33% 
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Supplementary figure 1 : Geographical selection plan for the strains isolated from the pork 

and poultry sectors. 
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Supplementary table 2: List of the genomes from different serotypes of Salmonella enterica subsp. enterica used for the FimH sequence 

analysis. Epidata and sample ID. 

 

Genome name Strain Serotype Sample ID Country Collection Year Source Type 

Agona 12A06 12A06 Agona SAMEA1889081 Ireland 2006 Poultry 

Anatum str. CVM_N44699  CVM_N44699 Anatum SAMN03894116 United States 2013 Poultry 

Derby 2014LSAL00238 2014LSAL00238 Derby SAMN07267519 France 2014 swine 

Derby 2014LSAL00814 2014LSAL00814 Derby SAMN07734879 France 2014 Swine 

Derby 2014LSAL02431 2014LSAL02431 Derby SAMN07734902 France 2014 Swine 

Derby 2014LSAL03350 2014LSAL03350 Derby SAMN07734914 France 2014 Poultry 

Derby 2014LSAL03785 2014LSAL03785 Derby SAMN07734941 France 2014 swine 

Derby 2014LSAL03926 2014LSAL03926 Derby SAMN07734943 France 2014 Swine 

Derby 2014LSAL05133 2014LSAL05133 Derby SAMN07734953 France 2014 Poultry 

Derby 2015LSAL00614 2014LSAL00614 Derby SAMN07734968 France 2015 Swine 

Derby 2015LSAL01829 2015LSAL01829 Derby SAMN07734990 France 2015 Poultry 

Derby 2015LSAL01973 2015LSAL01973 Derby SAMN07734992 France 2015 swine 

Derby 2015LSAL02717 2014LSAL02717 Derby SAMN07734997 France 2015 Swine 

Derby 2015LSAL04158 2014LSAL04158 Derby SAMN07735009 France 2015 Swine 

Dublin str. NY_IDR1200021877-01 NY_IDR1200021877-01 Dublin SAMN01902415 United States 2012 Bovine 

Enteritidis  str. EC20120005 str. EC20120005 Enteriditis SAMN02384189 Canada 2011 Poultry 

Hadar CVM-N46859 CVM N46859 Hadar SAMN03894238 United States 2013 Poultry 

Havana BCW_2696  BCW 2696  Havana SAMN02368573 Nigeria 2009 Poultry 

Indiana C629 C629 Indiana  SAMN04961653 China 2014 Poultry 

Infantis CVM-N45946 CVM-N45946 Infantis SAMN03894177 United States 2013 Swine 

Kentucky CVM N51982 CVM N51982 Kentucky SAMN03894408 United States 2013 Poultry 

Livingstone str. MDH-2014-00079 MDH-2014-00079 Livingstone SAMN02646853 United States 2003 Swine 

Mbandaka str. WAPHL_SAL-A00124 WAPHL_SAL-A00124 Mbandaka SAMN02182958 United States 2012 Giblets not specified 

Montevideo  str. 19N str. 19N Montevideo SAMN00710598 nd nd Poultry 
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Genome name Strain Serotype Sample ID Country Collection Year Source Type 

Muenster VA-WGS-str00091 VA WGS str. 00091 Muenster SAMN02403312 United States 2006 Bovine 

Newport CVM21554 CVM21554 Newport SAMN01813483  United States 2001 Swine 

Oranienburg BCW-2047 BCW-2047 Oranienburg SAMN02367859 United States 2010 Poultry 

Panama FSW0120 FSW0120 Panama SAMN02678847 Vietnam 2013 Aquatic 

Poona FSF0055 FSF0055 Poona SAMN02344819 China 2010 Invertebrates 

Rissen FAR0099 FAR0099 Rissen SAMN02345539 Mexico 2012 Plant 

Saintpaul NY-IDR1000004536 NY IDR1000004536 Saintpaul SAMN01902359 United States 2010 Poultry 

Senftenberg CVm-N51312  CVM N51312 Senftenberg SAMN03894403 United States 2013 Poultry 

Tennessee FSF0063 FSF0063 Tennessee SAMN02344793 China 2010 Plant 

Typhi CR0044 CR0044 Typhi SAMN02415239 Malaysia 2007 Human 

Typhimurium SL1344 (reference) SL1344 Typhimurium SAMEA3138382 United Kindoms nd nd 

Typhimurium str. 798 str. 798 Typhimurium SAMN02604223 France nd Swine 

Virchow str. FAR0119 FAR0119 Virchow SAMN02678442 India 2013 Plant 

Choleraesuis SC-B67 SC-B67 Choleraesuis SAMN02603109 Taiwan 2002 Human 

Typhisuis 8719-97 8719-97 Typhisuis KJ095885.1 ND ND Swine 
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Supplementary table 3: List of strains presenting antimicrobial resistance genes. 

Key 
ST 

profile 

Antimicrobial resistance 
profile (in red = 

prediction) 
Aminoglycosides 

Beta-
lactams 

Tetracyclines Sulphonamides Trimetroprim 

2014LSAL00274 ST40 TET     tet(B)     

2014LSAL00455 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL00717 ST40 TET     tet(B)     

2014LSAL00762 ST40 STR AMP SMX SXT TET aadA1 bla TEM-1C tet(A) sul1 dfrA1 

2014LSAL00873 ST40 AMP SMX SXT   blaTEM-1B   sul2 dfrA1 

2014LSAL00980 ST40 STR SMX aadA2     sul1   

2014LSAL01158 ST682 STR KAN TET  aph (3')-IC + strA + 
strB   tet(B)     

2014LSAL01220 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL01256 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL01306 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL01651 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL01894 ST40 STR SMX SXT TET  aadA2 + ΔstrA + strB   tet(A) sul1 + sul2 dfrA14 

2014LSAL02051 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL02205 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL02278 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL02285 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL02325 ST71 AMP SMX SXT TET ΔstrA + strB blaTEM-1B tet(A) sul2 dfrA14 

2014LSAL02431 ST40 AMP CEF CTX CAZ   blaCTX-M-1       

2014LSAL02463 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL02547 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL02838 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL03616 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL03973 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   



 
 

106 
 

Key 
ST 

profile 

Antimicrobial resistance 
profile (in red = 

prediction) 
Aminoglycosides 

Beta-
lactams 

Tetracyclines Sulphonamides Trimetroprim 

2014LSAL03974 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL03975 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL03976 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL04065 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul3 dfrA12 

2014LSAL04466 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL04833 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2014LSAL05495 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL00134 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL00137 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul2   

2015LSAL00190 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL00428 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL00429 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL00452 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL00465 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL00728 ST40 TET     tet(C)     

2015LSAL00989 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL00990 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL01029 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL01058 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL01314 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL01334 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL01341 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL01697 ST40 STR KAN SMX TET aadA2 + aadA5   tet(A) sul1   

2015LSAL01713 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL02717 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   

2015LSAL03260 ST40 STR SMX TET aadA2   tet(A) sul1   
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Supplementary figure 2: Results of the in silico PCR for the SPI-23 into S. Derby collection.  

 

The docB gene corresponds to the coding sequence located immediately after the SPI-23. Only 2014LSAL05133 

present small fragments of the SPI-23 (not corresponding to the primers highlighted in this figure) in the ST71. 


