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La résistance aux antimicrobiens (RAM) représente l'un des plus importants problèmes de santé humaine et animale dans le monde et particulièrement en Algérie. Le but de cette étude est de faire une caractérisation phénotypique et moléculaire des souches Gram positives et Gram négatives isolées de différentes origines (alimentaire et clinique). 
La détermination du profil de sensibilité aux antibiotiques de chaque souche bactérienne a été réalisée en utilisant la méthode de diffusion des disques d'antibiotiques, selon les recommandations de la Société Française de Microbiologie (SFM, 2019). La caractérisation moléculaire des souches multirésistantes de K. pneumoniae a été réalisée afin de séquencer le génome entier (WGS) en utilisant la technologie Illumina. Les lectures brutes séquencées ont été traitées en utilisant des outils bioinformatiques : FastQC Ariba, Shovill-Spades. Le typage de séquence multilocus (MLST) a été utilisé pour estimer la relation évolutive entre les souches séquencées.
La caractérisation phénotypique a révélé des taux de multirésistance (MR) aux antibiotiques élevés et très inquiétants chez les souches d’E. coli, S. epidermidis et S. aureus. L'analyse moléculaire a permi de détecter pour la première fois en Algérie le gène blaNDM-5 chez K. pneumoniae. D’autres gènes de résistance ont été aussi détectés : blaTEM, blaSHV, blaCTX-M, aac(6')-Ib-cr, qnrB1, qnrB4, qnrB19, qnrS1, gyrA et parC. En outre, nos données révèlent aussi l’émegence de clone ST307 chez deux souches de K. pneumoniae (S03 et S13), qui maintenant, est reconnu comme une grande menace mondiale. Pour conclure, en Algérie de nouvelles politiques de contrôle doivent être adoptées 
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