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Les ERV en France et dans le 
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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 dõinfections nosocomiales (1059 ES) :

EI

IU

IPTMBactériémies

IIA

11,3 %

E. faecalis  / E. faecium  : 77 / 23



Arias & Murray, Nat Rev Microbiol  2012

Plasticité génomique

Č R®sistance possible ¨ toutes les classes dõantibiotiques

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 )

Succ¯s ®pid®miologique dõE. faecium



×Plusieurs caractérisitques communes:

ÅHaut  niveau de résistance  aux 
aminopénicillines et  aux FQ

ÅPrésencedõunîlot de pathogénicité ,
portant des gènes de virulence
(esp et hylEfm)

ÅPrésencedõIS16

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 clonesdõE. faecium adaptés àlõenvironnementhospitalier
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

2

Impact clinique des ERV

2



Cairns et al., Clin Microbiol  Rev 2023

Colonisation à infection à ERV

, solid organ transplantation

-̡lactamines
Fluoroquinolones
Glycopeptides



Risque dõinfection chez les porteurs

Willems et al. Lancet Infect Dis 2023

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

Incidence 
cumulée

dõinfectionchez 
porteurs dõERV
= 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 % 1,17ð1,82)

Pas de différence

Bactériémies à E. faecium VR vs E. faecalis 
VR (RR 1,00 ; IC95 % 0,52ð0,93)



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 ; CDCõsAntibiotic  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)

CDCõsAntibiotic  Resistance Threats in the United States, 2019

Serious threat



Classification CDC (2022)

CDCõsAntibiotic  Resistance Threats in the United States, 2022
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Epidémiologie des ERV en France, en
Europe et dans le Monde

3



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 ) ð1599 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) ð49 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 dõERV re­ues au CNR en 2025

1068 souches (74 %) avec une résistance acquise

Rapport CNR RAB 2025

1049 (98 %)

15 (1,4 %)



Souches dõERV re­ues au CNR en 2025

1068 souches (74 %) avec une résistance acquise

1027 (96 %)

40 (4 %)

Rapport CNR RAB 2025



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

2

Dynamique clonale & génomique

4



Principaux ST dõE. 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 dõE. 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 dõE. faecium  en France

Zouari et al., Bull Epidémiol Hyg 2023



Souches dõE. 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


