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Les ERV en France et dans le 
monde aujourd’hui
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Diversité, pathogénicité, résistance, phylogénétique
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Généralités sur les entérocoques
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Enterococcus spp.

Cattoir, Curr Opin Microbiol 2022

>60 espèces (https://www.bacterio.net/)

Enterococcus faecalis

Enterococcus faecium

425-500 mya



Infections à entérocoques

Venkateswaran et al., Future Microbiol 2022; Rapport SPARES 2024

Bactéries commensales du microbiote intestinal

Pathogènes opportunistes majeurs : 3ème cause d’infections nosocomiales (1059 ES) :

EI

IU

IPTMBactériémies

IIA

11,3 %

E. faecalis / E. faecium : 77 / 23



Arias & Murray, Nat Rev Microbiol 2012

Plasticité génomique

➔ Résistance possible à toutes les classes d’antibiotiques

Multirésistance chez E. faecium



Lam et al., J Bacteriol 2012; Lebreton et al., J Mol Microbiol Biotechnol 2012; Ruiz-Garbajosa et al., Eur 
J Clin Microbiol Inect Dis 2012; Lebreton et al., PLoS Pathog 2012; Zhang et al., J Infect Dis 2013 

Very large accessory 
genome

(38% for Aus0004)

Resistance to 
environmental stress

High colonization 
capacity

(GIT of inpatients)

Low virulence
(as compared to E. faecalis)

Succès épidémiologique d’E. faecium



❖ Plusieurs caractérisitques communes :

• Haut niveau de résistance aux 
aminopénicillines et aux FQ

• Présence d’un îlot de pathogénicité,
portant des gènes de virulence
(esp et hylEfm)

• Présence d’IS16

Homan et al., J Clin Microbiol 2002; Willems et al., Emerg Infect Dis 2005; Leavis et al., PLoS Pathog 2007

Complexe clonal 17 (CC17)

❖Sous-population de clones d’E. faecium adaptés à l’environnement hospitalier
ayant acquis par la suite la résistance à la vancomycine (VREfm)

eBURST (MLST)

ST18

ST78ST17

CC17
Hospital infections/outbreaks
(VSE, VRE)



Lebreton et al., MBio 2013; Belloso et al., Int J Syst Evol Microbiol 2021

Human isolates (commensal)

Animal isolates

Human isolates (hospital, CC17)

Urbanization
Hygiene practices

Animal domestication

Introduction of antibiotics
(medicine, agriculture)

Clades phylogénétiques

= E. lactis



From Cattoir & Leclercq, J Antimicrob Chemother 2013

Alphabet Van



Facteurs de risque, mortalité et statut de priorité
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Impact clinique des ERV

2



Cairns et al., Clin Microbiol Rev 2023

Colonisation à infection à ERV

, solid organ transplantation

β-lactamines
Fluoroquinolones
Glycopeptides



Risque d’infection chez les porteurs

Willems et al. Lancet Infect Dis 2023

Systematic review & meta-regression analysis (14 études, 4 pays, 1995-2022)

Incidence 
cumulée

d’infection chez 
porteurs d’ERV
= 8 % à 30 j 

(229/4747)

vs 14 % pour BGN MDR



Mortalité attribuable des infections à entérocoques

Murray et al., Lancet 2022

23 pathogènes (204 pays, 2019)

4,95 M décès associés à AMR 
dont 1,27 M attribuables

96 200



Surmortalité des bactériémies à ERV

Eichel et al. J Hosp Infect 2023

Méta-analyse (57 études, 2014-2020)

RR 1,46
Surmortalité des bactériémies à E. faecium 

VR vs sensible (IC95 % 1,17–1,82)

Pas de différence

Bactériémies à E. faecium VR vs E. faecalis 
VR (RR 1,00 ; IC95 % 0,52–0,93)



Brinkwirth et al., Euro Surveill 2021; Contreras et al., Open Forum Infect Dis 2022

Surmortalité des bactériémies à ERV

Europe (2010-2020)
Systematic review & Meta-analysis

US (2016-2018)
Prospective multicenter study (VENOUS I)



WHO Bacterial Priority Pathogens List, 2017 ; CDC’s Antibiotic Resistance Threats in the United States, 2019; Rice, Clin Infect Dis 2008

BHRe

BMR & BHRe



Classification OMS

WHO Bacterial Priority Pathogens List, 2024



Classification CDC (2019)

CDC’s Antibiotic Resistance Threats in the United States, 2019

Serious threat



Classification CDC (2022)

CDC’s Antibiotic Resistance Threats in the United States, 2022
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Epidémiologie des ERV en France, en
Europe et dans le Monde
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Découverte des ERV

Leclercq et al., New Engl J Med 1988; Uttley et al., Lancet 1988



Source : NNIS system, CDC
Sahm et al., Antimicrob Agents Chemother 1989

Frieden at al., Lancet 1993

1st National guidelines (CDC/HICPAC)

1st Assessment
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First cases of VRE = E. faecalis in 1987 (Saint Louis, MO)

First outbreaks = E. faecium in 1989 (New York City, NY)

Diffusion rapide des ERV aux Etats-Unis



Actuellement aux Etats-Unis

CDC Report 2018-2021



Actuellement dans le monde

Lee et al., Microb Genom 2025

Prévalence des ERV (12 171 souches, 66 pays)  

0 à 74 % (médiane = 21,8 %, IQR = 1,2-48,6 %)



Actuellement en Europe (2024)

EARS-Net, ECDC; Piezzi et al., Euro Surveill 2020

E. faecalis E. faecium

21 %

35 %

36 %

0,1 %

0,5 %

3 %
11 %

59 %

11 %

23 %

7 %

4 %

62 %



Hétérogénéité en Europe

Cimen et al., Antimicrob Resist Infect Control 2023



Actuellement en Australie

AGAR Report 2023

Programme AGAR (2023) – 1599 épisodes de bactériémies

93 % dues à E. faecalis et E. faecium



Actuellement dans le Monde

Pfaller et al., Open Forum Infect Dis 2019

Programme SENTRY (1997-2016) – 49 491 souches testées (298 centres) dont 7 615 ERV

Rapport VanA/VanB = 10



Pays à épidémiologie E. faecium VanB

Werner et al. DRU 2020 ; AGAR Report 2023

Allemagne Australie

79 %



Actuellement en France (2024)

Rapport SPARES 2024

Résistance chez E. faecalis

Résistance chez E. faecium



Activité du CNR en 2025

1434 souches reçues

Rapport CNR RAB 2025

185 (13 %)

1223 (85 %)



Souches d’ERV reçues au CNR en 2025

1068 souches (74 %) avec une résistance acquise

Rapport CNR RAB 2025

1049 (98 %)

15 (1,4 %)



Souches d’ERV reçues au CNR en 2025

1068 souches (74 %) avec une résistance acquise

1027 (96 %)

40 (4 %)

Rapport CNR RAB 2025



Transition ST17 / ST18 → ST80 / ST117 et émergence de nouveaux ST

2

Dynamique clonale & génomique
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Principaux ST d’E. faecium dans le monde

Lee et al., Microb Genom 2025

Analyse génomique sur 21 058 génomes NCBI (80 pays, 1956-2024, 780 ST) 



Principaux ST d’E. faecium dans le monde

Lee et al., Microb Genom 2025

Analyse génomique sur 21 058 génomes NCBI (80 pays, 1956-2024, 780 ST) 



Principaux ST d’E. faecium en France

Zouari et al., Bull Epidémiol Hyg 2023



Souches d’E. faecium vanA en 2025

Rapport CNR RAB 2025

Principales épidémies 2025



Diffusion du ST117 en France

Giraudeau et al., ESCMID Global 2026

136 souches (2017-2024)



Diffusion du ST612 en France

Sassi et al., RICAI 2024

101 souches (2018-2024)



Diffusion du ST612 en Suisse

Vuichard-Gysin et al., Eurosurveill 2025

Diffusion en Suisse  - 114 cas de VREfm vanA (2018-2024)

Sensibilité diminuée à la daptomycine



Principaux ST en Europe

Werner et al., DRU 2020; Lombardi et al., Pathogens 2025

Italie (Molise)
(2022-2024)

Allemagne
(2011-2019)

ST80



Principaux ST en Europe

Rubin et al., Microbiol Spectr 2025; 

Irlande
(2019-2022)

378 souches (330 de dépistage)

Danemark
(2015-2023)

516 souches de bactériémies 

82 % ST80



Principaux ST en Australie (2023)

AGAR Report 2023



Principaux ST de E. faecium Aux Etats-Unis

Contreras et al., Open Forum Infect Dis 2022

ST17

ST664

ST412

ST18

ST80

ST117

ST736



Transition des ST

Mills et al., Nat Microbiol 2025

710 VREfm isolates
(UPMC, 2017-2022)

➔ Bacteriocin T8 is associated with growth inhibition and 
more prevalent in emergent lineages (ST117-ST80-ST1478)

34% 17%

23%
81%

0%

70-96%

25%



Mills et al., Nat Microbiol 2025

15,631 VREfm genomes
(53 countries, 2002-2022)

➔ Competitive advantage 
in vitro of bacteriocin T8 
production

➔ Increase of E. faecium 
gut colonization in mice

>79%

30%

T8+

Transition des ST



Hammerum et al., Emerg Infect Dis 2019

Emergence des VVE

Diffusion nationale (Danemark, 2015-2019) d’un clone d’E. faecium VVE vanA



Coburn et al., JCM 2014 ; Szakacs et al., JCM 2014 ; Thaker et al., AAC 2015

Souches vanA+ mais sensibles phénotypiquement (perte de vanRS)

Réversion vers un phénotype d’ERV (et risque d’échec de traitement)   

Vancomycin-variable enterococci (VVE)



Linézolide, daptomycine
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Résistance aux alternatives thérapeutiques
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Dadashi et al., Front Med 2021

Systematic review & meta-analysis (114 studies, 2000-2020): Asia (35%), 
Europe (25%), America (39%) and Africa (1%)

Résistance au linézolide



ERL dans le monde

Lee et al., Microb Genom 2025

Prévalence des ERL (7 109 souches, 51 pays)

0 à 11 % (médiane = 0,0 %, IQR = 0,0-0,0 %)



Souches d’ERL en France
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Nombre de souches résistantes au linézolide 
reçues entre 2017 et 2025

Résistance plasmidique (optrA, poxtA, cfr-like)

Résistance par mutations chromosomiques ARNr 23S)

Rapport CNR RAB 2025



Munita et al., Clin Infect Dis 2015

Acquired resistance to linezolid
primarily due to ribosomal mutations
(in vitro selection frequency = 10-9-10-11)

Résistance chromosomique



Diaz et al., Antimicrob Agents Chemother AC 2012; Schwarz et al., Clin Microbiol Rev 2020

Résistance plasmidique : Cfr

Streptogramins A

Phenicols

Oxazolidinones
(pas TZD)

Pleuromutilins
Lincosamides

Phenotype PhLOPSA



Gene coding for a 23S rRNA methyltransferase (A2503) 

Résistance plasmidique : Cfr

Wilson et al., Proc Natl Acad Sci U S A 2008; Vester, Res Microbiol 2018



Wang et al., J Antimcrob Chemother 2015; Antonelli et al., J Antimicrob Chemother 2018 

➔ Phénotype PhO

Résistance plasmidique : OptrA & PoxtA

OptrA PoxtA

➔ Phénotype PhOT

x8

x2-4

x2

x2

x2

x8 x4x4x32



Protéines ABC-F

Murina et al., Nucleic Acids Res 2018

Mechanism : Ribosomal protection



Dadashi et al., Front Med 2021

Résistance à la daptomycine

Systematic review & meta-analysis (114 studies, 2000-2020): Asia (35%), 
Europe (25%), America (39%) and Africa (1%)



Calcium-dependent insertion into the membrane by 
interaction with phospholipids (phosphatidylglycerol [ PG])

Mode d’action

Miller et al., Cold Spring Harb Perspect Med 2016



Tran et al., Ann N Y Acad Sci 2015

Due to multiple chromosomal mutations, especially in genes involved in cell-
envelope homeostasis and stress response and phospholipid metabolism

Résistance chromosomique classique



Mécanisme de résistance chez E. faecium

Tran et al., Ann N Y Acad Sci 2015



Turner et al., Nature 2024



Recent emergence of DAP resistance

Turner et al., Nature 2024

194/998 (19.4%) VREfm isolates resistant to DAP (Victoria, Australia, 2015-2018)



Résistance croisée rifampicine/daptomycine

Xu et al., Tuberculosis 2021; Turner et al., Nature 2024

Rifampicin resistance-determining region (RRDR) – 81 bp

Cross-R to 
DAP and 
rifampicin



Rifaximine et émergence de résistance à la daptomycine 

Turner et al., Nature 2024

➔ Rifaximin exposure associated with DAP-R 
VREfm emergence in humans

ST203

ST80

ST80

➔ Recent rifaximin = independant predictor of 
DAP-R VREfm (OR = 4.37; 95% CI = 1.70-12.84; P = 
0;004)



Sélection in vivo de la résistance par rifaximine

Turner et al., Nature 2024

In vivo emergence of DAP 
resistance in mice



Nouveau mécanisme de résistance

Turner et al., Nature 2024

Overexpression of the pdrR locus

→ Decrease in BoDIPY-
Dap binding

→ Reduced negative charge 
of cell membrane

Changes in the abundance of charged phospholipids: 



Résistance associée aux mutations rpoB en France

Data NRC, 2025

>9,200 clinical isolates received to the NRC (2006-2024)

24 DAP-R strains (0.3%): 67% of VSE isolates:

18/24 (75%) isolated after 2020

13/24 (54%) of DAP-R strains with S491F RpoB mutation
38% ST80 and 29% ST117



Conclusion

Artru & Hernandez-Gea, JHEP Rep 2025

➔ Surveillance étroite de la résistance à la daptomycine chez E. faecium, 
notamment chez les patients recevant des rifamycines

/Rifampicin/Rifabutine

TB/NTM/Hp



Résistance transférable à la daptomycine

Marciniak et al., NPJ Antimicrob Resist 2025

Identified in the chromosome of Mammaliicoccus (formerly Staphylococcus) sciuri TS92 
(DAP MIC = 64 mg/L)



Inactivation de la daptomycine

Kirchner et al., ACS Infect Dis 2024

Two-step DrcAB-
mediated DAP inactivation

DHA: dehydroalanine; 2-IPA: 2-iminopropanoic acid; KYN: kynurenine  
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Messages-clés & perspectives
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Messages-clés



Remerciements

Un grand merci aux membres du CNR

Ainsi qu’à tous les collègues qui nous 
envoient les souches

Contact : vincent.cattoir@chu-rennes.fr 

Merci pour votre attention ! 

mailto:vincent.cattoir@chu-rennes.fr
mailto:vincent.cattoir@chu-rennes.fr
mailto:vincent.cattoir@chu-rennes.fr
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