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Le botulisme animal se manifeste par une paralysie flasque ascendante 
due à l’action de la toxine botulique qui empêche la transmission du 
message nerveux. Cette toxine est principalement produite par la bactérie 
Clostridium botulinum, les types toxiniques impliqués dans les foyers de 
botulisme animal étant majoritairement les types C, D, C/D et D/C. Le 
botulisme en France concerne principalement les volailles, l’avifaune 
sauvage et les bovins. Les épisodes de botulisme se traduisent en général 
par des taux de mortalité qui peuvent être importants (entre 2,8 % et 

35,2 % chez les volailles (Souillard et al. 2014) et jusqu’à plus de 70 % 
chez les bovins (Le Maréchal et al. 2019, Relun et al. 2017)), associés à 
des pertes économiques directes et indirectes conséquentes. Le botulisme 
est un danger sanitaire de première catégorie pour toutes les espèces 
sensibles et donc à déclaration obligatoire. Les cas sont actuellement 
confirmés par le Laboratoire National de Référence (LNR) en collaboration 
avec le LABOCEA de Ploufragan ou le Centre National de Référence (CNR).
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Botulisme bovin : importance de la biosécurité pour prévenir les contaminations croisées avec les ateliers de volailles

Mise en evidence d’un nombre élevé 
de contaminations croisées entre 
ateliers de volailles et élevages 
bovins en 2020 dans le Grand-Ouest

Augmentation des foyers de botulisme bovin en 2020
Une augmentation du nombre de foyers confirmés de botulisme 

bovin par le LNR et le LABOCEA a été observée sur la période mai-

juillet 2020 dans des élevages situés dans les régions Bretagne, Pays 

de la Loire et Poitou-Charentes (cf. tableau 1). En effet, un total de 

douze foyers a été confirmé sur une période de dix semaines alors 

qu’en moyenne une dizaine de foyers sont confirmés chaque année 

en France par l’ensemble des laboratoires. C. botulinum de type D/C 

a été détecté dans les douze foyers via l’analyse de prélèvements de 

foie, contenus du rumen ou fèces, par PCR en temps réel après une 

étape d’enrichissement.

Investigations complémentaires en vue de l’identification 
de la source de contamination
Pour certains foyers, des investigations complémentaires notamment 
via la collecte d’échantillons d’environnement par les vétérinaires 
sanitaires, les DDPP ou le GDS du département ou de la région 
concernée ont pu être menées. Ces analyses ont permis de mettre 
en évidence C. botulinum de type D/C dans un atelier de volaille à 
proximité de sept foyers de bovins sur les 8 où des investigations 
ont pu être menées (au sein du même élevage ou dans le voisinage). 
Aucune mortalité anormale n’a été notifiée dans ces ateliers volailles. 

Par exemple, pour le foyer 1, les signes cliniques sont apparus chez 
les bovins quelques jours après le départ à l’abattoir des poulets de 
chair. Les échantillons de fumier provenant de ce lot de poulets (5 
positifs sur 5), les prélèvements effectués aux abords du bâtiment, au 
niveau des circuits de ventilation et du bac d’équarrissage de l’atelier 
de volailles ont permis de détecter C. botulinum de type D/C. 

Dans le cas du foyer 3, les échantillons de fumier du lot de poulets 
de chair qui a précédé l’épisode étaient positifs pour C. botulinum 
type D/C (2 positifs sur 2), ainsi que le bac d’équarrissage et des 
écouvillons cloacaux (4 positifs sur 19) prélevés sur des poulets du 
lot en place au moment de l’épisode de botulisme bovin.

Tableau 1. Récapitulatif des foyers de botulisme bovin confirmés entre mai et juillet 2020

N° 
d’élevage

Date 
confirmation 
laboratoire

Toxine Mortalité
(Nb d’animaux)

Matrices positives*
(diagnostic)

Atelier volaille 
investigué

Localisation 
atelier volaille

Résultats 
investigation 

atelier volaille *

1 20/05/2020 D/C 5 Foie, Rumen, Fèces Poulets de chair Élevage mixte Positif en D/C 
(dont fumier)

2 29/05/2020 D/C 5 Foie, Fèces Pas mis en évidence ⁄ ⁄

3 28/05/2020 D/C 12 Foie, Rumen, Fèces Poulets de chair Élevage mixte Positif en D/C 
(dont fumier)

4 29/05/2020 D/C 1 Fèces Poulets de chair Voisinage Positif en D/C 
(dont fumier)

5 29/05/2020 D/C 2 vaches (+1 rétabli) Rumen Pas mis en évidence ⁄ ⁄

6 05/06/2020 D/C Information non disponible Foie, Rumen, Fèces Poulets de chair Élevage mixte Positif en D/C 
(dont fumier)

7 11/06/2020 D/C 2 Fèces Poulets de chair Voisinage Positif en D/C 
(dont fumier)

8 07/07/2020 D/C Information non disponible Rumen Volaille Élevage mixte Pas d'échantillon

9 09/07/2020 D/C
Chèvres : 2 (+2 rétablies)
Moutons : 3 (+5 rétablis)
Vaches : 0 (+4 rétablies)

Fèces des bovins
(autres espèces non 
analysées)

Volaille Élevage mixte Positif en D/C

10 16/07/2020 D/C 5 Fèces Information non 
disponible Voisinage Fumier de volaille : 

résultats Négatifs

11 30/07/2020 D/C Information non disponible Foie, Rumen Volaille Élevage mixte Positif en D/C

12 30/07/2020 D/C Information non disponible Foie, Rumen, Fèces Information non 
disponible ⁄ ⁄

* Le nombre d’échantillons et la nature varient d’un foyer à l’autre. La détection de C. botulinum de type C, D, C/D et D/C a été réalisée par PCR en temps réel après une 
étape d’enrichissement selon les méthodes décrites dans (Le Maréchal et al. 2019). 

Discussion

Les fumiers de volaille : un réservoir de souches 
de C. botulinum de type D/C (type toxinique responsable 
du botulisme bovin) 
Deux sources majeures à l’origine des épisodes de botulisme bovin 
sont décrites dans la littérature : la présence d’un cadavre dans un 
des composants de la ration (Le Maréchal et al. 2019, Myllykoski 
et al. 2009) ou la présence de fumier de volaille ou d’un atelier de 
volaille à proximité des bovins (Souillard et al. 2017, Payne et al. 
2011a, Popoff 1989, Relun et al. 2017). Il a par exemple été estimé 
que près de 90 % des épisodes de botulisme bovin survenus au 
Royaume-Uni entre 2001 et 2009 étaient liés à du fumier de volaille 
(via une exposition directe après épandage dans les pâtures, via 

l’utilisation du fumier de volailles comme litière ou via la proximité 
du fumier de volaille) (Payne et al. 2011b).

Les cas de botulisme cliniques de type D ou D/C sont très peu 
fréquents en élevages de volaille en Europe (Le Marechal et al. 
2016, Woudstra et al. 2012), en particulier chez les poulets de 
chair où seuls des épisodes de type C/D sont détectés (Le Gratiet 
et al. 2020). Des cas cliniques de type D et D/C ne sont détectés 
sporadiquement qu’en élevage de dindes (Le Gratiet et al. 2020). 
Certains auteurs rapportent que les volailles sont résistantes à la 
toxine D (Popoff et Argente 1996). La présence de C. botulinum 
de type D ou D/C dans un élevage de volailles peut donc passer 
inaperçue et constituer un facteur de risque pour les bovins qui 
sont eux extrêmement sensibles aux types D et D/C (Nakamura 
et al. 2012).
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La prévalence de portage asymptomatique de C. botulinum par les 
volailles ainsi que les facteurs propices à ce portage sont inconnus 
(Hardy et Kaldhusdal 2013). L’hypothèse d’un portage à un faible niveau, 
en limite de détection des méthodes actuellement disponibles a été 
émise (Popoff 1989), ce qui expliquerait la difficulté à évaluer cette 
prévalence dans les études menées jusqu’à présent (Hardy et Kaldhusdal 
2013). Bien que la prévalence exacte ne soit pas établie, les volailles sont 
considérées comme un réservoir et une source d’amplification de C. 
botulinum de type D et de sa toxine (Popoff et Argente 1996). Le rôle 
de réservoir joué par les volailles a été démontré dans une étude de cas 
pour C. botulinum de type D/C (Souillard et al. 2017). Les résultats des 
écouvillons cloacaux présentés ici confirment également que le portage 
de C. botulinum de type D/C peut exister de manière asymptomatique 
chez les poulets de chair, pouvant aboutir à une contamination de la litière 
et de l’environnement du bâtiment d’élevage et de ses abords. Par ailleurs, 
les cadavres sont un substrat favorable à la croissance de C. botulinum. 
Les épisodes de mortalités au niveau d’un atelier volaille quel qu’en soit 
l’origine constituent un facteur de risque majeur de multiplication de 
la bactérie et de production de toxines botuliques. Une bonne gestion 
des cadavres et de la litière où les cadavres ont pu séjourner est donc 
indispensable pour prévenir les contaminations des bovins. 

Les facteurs à l’origine de l’augmentation du nombre de foyers bovins 
détectés sur la période de mai à juillet 2020 dans le Grand Ouest de 
la France n’ont pas été identifiés. Certaines hypothèses peuvent être 
proposées : augmentation de la prévalence de portage dans les ateliers 
volailles, Conditions climatiques favorables à une dissémination des 
spores, autres facteurs ? Plusieurs départements du Grand Ouest et 
divers organismes de production ont été concernés par ces épisodes, 
ne permettant pas la mise en évidence d’un point commun pouvant 
expliquer ce portage observée dans les ateliers de volaille (couvoir, aliment, 
personnel…). Par ailleurs, bien que des progrès aient été faits ces dernières 
années que ce soit au niveau de l’isolement des souches (Le Gratiet et al. 
2020) ou du développement des outils de typage (Le Maréchal et al. 
2020), aucune méthode simple et rapide n’est actuellement disponible 
pour permettre la comparaison génétique des souches impliquées dans 
les foyers. Disposer de telles approches permettraient de comparer les 
échantillons et souches de façon à mettre en évidence d’éventuels liens 
entre les épisodes, d’investiguer les sources de contamination et plus 
globalement de tracer les souches de C. botulinum.

Prévention des contaminations croisées entre ateliers
La mise en place de mesures de biosécurité appropriées entre les 
ateliers volailles et bovins est indispensable pour prévenir les épisodes 
de botulisme bovin. Différents modes de contamination entre ces deux 
ateliers peuvent en effet être envisagés : via le matériel ou les véhicules 
(lors de la manipulation de fumier contaminé par exemple), via la tenue 
(bottes en particulier), via le transfert d’un cadavre de volaille (pouvant 
être présent dans la litière et accessible après le départ des volailles si 
la bâtiment n’est pas fermé) par le chien de l’élevage depuis l’atelier 
volailles vers les aliments des bovins (ensilage par exemple), via l’eau 
de ruissellement, via l’épandage du fumier sur les pâtures (facteur de 
risque de contamination majeur mis en évidence dès les années 80 
(Popoff et Argente 1996)), par voie aéroportée (par le vent lors d’un 
épandage de fumier de volaille par exemple (Popoff et Argente 1996)). Les 
recommandations prennent en compte l’ensemble des barrières sanitaires 
entre les deux productions (prévues par l’arrêté ministériel du 8 février 
2016 relatif aux mesures de biosécurité applicables dans les exploitations 
de volailles) pour prévenir les épisodes en lien avec les élevages de 
volailles : le changement de tenue et de chaussures entre ateliers dans les 
exploitations mixtes, l’utilisation de matériel spécifique à chaque atelier 
dans la mesure du possible ou a minima sa décontamination renforcée 
entre deux utilisations, la proscription de l’épandage et du stockage de 
fumier de volailles à proximité de zones fréquentées par des bovins. Il est 
à noter que des contaminations croisées des bovins vers les volailles ont 
également été décrites (Souillard et al. 2015), même s’il semble que cela 
ne soit pas rapporté de manière fréquente dans la littérature.

D’une manière générale, la mise en place de barrières sanitaires entre les 
productions avicoles et bovines est essentielle pour prévenir tout risque 
de contamination-croisées volailles/bovins ou bovins/volailles quel que 
soit l’agent pathogène considéré, en particulier dans les élevages mixtes. 
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La surveillance évènementielle des virus influenza A porcins (swIAVs) 
menée en France depuis le début des années 2000 montrait, jusqu’en 
2018, une prédominance des virus de sous-types H1avN1 et H1huN2, 
lesquels comptaient en moyenne pour environ 65 % et 20-25 % des 
virus identifiés chaque année (Chastagner et al., 2020). En 2019, le 
nombre de cas de grippe dus à des souches H1huN2 a diminué, mais 
le nombre de virus H1avN2 a augmenté, ce qui a conduit à une légère 
modification des proportions des divers sous-types viraux (Figure 1). 
En 2020, le nombre total d’épisodes grippaux investigués par le réseau 
national Résavip, par Ceva Santé Animale ou par l’Anses (lors d’audits 
spécifiques) a nettement augmenté, conduisant à l’identification 

de 219 souches virales entre janvier et mi-novembre 2020, presque 
deux fois plus qu’en 2019 sur douze mois (119 souches) ou que les 
années précédentes (139 en 2018 et 110 en 2017). Les proportions 
des différents lignages de swIAVs, dont l’hémagglutinine (HA) et la 
neuraminidase (NA) ont été caractérisées par sous-typage moléculaire, 
apparaissent fortement modifiées puisque parmi eux on décompte 
133/219 H1avN2 mais seulement 63/219 H1avN1 et 12/219 H1huN2 
(Figure 1). La proportion de H1N1pdm (9/219) a également diminué, 
en dépit d’un nombre stable de foyers d’infection par ce virus 
comparativement à 2019, et deux souches réassortantes H1pdmN2 
ont été identifiées. 

H1pdmN2

H1N1pdm

H1avN2

H1huN2

H1avN1

2019 2020

4,1 % 0,9 % 28,8 %

5,5 %

60,7 %

7,6 %

6,7 %

10,9 %
74,8 %

Figure 1. Proportions des sous-types de virus influenza A porcins identifiés en France en 2019 (n = 119 souches) et en 2020 (janvier à 
mi-novembre, n = 219 souches)

Parmi les 133 souches H1avN2 détectées entre janvier et mi-novembre 
2020, 104 ont, à la date de rédaction de cet article, fait l’objet d’un 
séquençage de leur génome (8 segments d’ARN). Ces analyses ont 
révélé la présence de trois génotypes (Figures 2 et 3). Le génotype #A, 
issu de réassortiment entre virus H1avN1 (HA de clade 1C.2.1) et H1huN2 
enzootiques en France, a été détecté deux fois en 2020, comme en 
2019 (Hervé et al., 2020). Le génotype #F (également appelé DK-pdm), 
comportant une HA-1C.2 et une NA d’origine danoise, ainsi que six 
gènes du virus H1N1pdm, a été identifié à cinq reprises en 2020 après 
avoir été détecté pour la première fois en Bretagne fin 2018 et cinq 
fois en 2019 (Hervé et al, 2020). Mais c’est le génotype #E (également 
appelé DK-EA), comportant des gènes HA-1C.2 et NA proches de ceux 

du génotype #F et six gènes du lignage « Eurasian avian-like » qui a 
surtout été détecté en 2020 (97/104). Deux souches similaires avaient 
été isolées dans le Sud-Ouest en 2015 mais n’avaient plus été repérées 
sur le territoire depuis (Bonin et al., 2016). 

En 2020, le premier cas d’infection par un H1avN2 #E a été rapporté 
dans le Morbihan au mois de février, suivi de cas en Ille-et-Vilaine 
et dans les Côtes d’Armor aux mois de mars-avril. Ce virus s’est 
propagé rapidement dans la population porcine puisqu’il a ensuite 
été responsable de nombreux foyers d’infections, le nombre mensuel 
maximal de cas ayant été enregistré au mois de juillet (Figure 2). Ainsi, 
entre février et mi-novembre 2020, le H1avN2 #E a été identifié dans 
neuf départements du nord-ouest de la France (Figure 3).
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Figure 2. Répartition mensuelle des nombres de souches virales de sous-types H1avN1 (tous génotypes) et H1avN2 de génotypes #A, 
#E, #F ou ND (non déterminé/en cours d’analyse) détectées en 2019 et 2020 (jusque mi-novembre) en France
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Figure 3. Répartition géographique (à l‘échelle du département) 
des élevages trouvés infectés par les virus H1avN2 de génotypes 
#A, #E et #F entre janvier et mi-novembre 2020 (nombres de 
cas entre parenthèses)

Parmi les souches de 2020 qui ont été séquencées, dix-huit souches 
H1avN2 de génotype #E, sept souches H1avN1 et une souche H1avN2 
#A ont été isolées en culture cellulaire puis confrontées à six sérums 
hyperimmuns (SHI) de référence et à un sérum post-vaccinal (SPV) 
issu d’une truie vaccinée (vaccin trivalent RespiporcFlu3®) dans des 
tests d’inhibition de l’hémagglutination (IHA), ceci afin d’évaluer leur 
proximité antigénique avec des HA de différents lignages (Tableau 1). 
Le titre IHA moyen obtenu après réaction des souches H1avN2 #E avec 
des anticorps anti-H1av du clade 1C.2 est apparu trois à huit fois plus 
élevé que ceux obtenus après réaction avec des anticorps anti-H1av 
du clade 1C.2.1. Inversement, les souches portant une HA-1C.2.1 ont 
obtenu un titre IHA moyen quatre à huit fois moins élevé vis-à-vis 
du SHI anti-HA-1C.2 que des deux SHI anti-HA-1C.2.1. Une distance 
antigénique est donc observée entre le virus H1avN2 #E et les virus 
H1avN1 et H1avN2 #A. Par ailleurs, les souches H1avN2 #E ont obtenu 
des titres IHA moyens en dessous du seuil de positivité (<20) vis-à-vis 
des sérums anti-H1N1pdm, H1huN2 et H3N2, même si quelques titres 
individuels ont été trouvés supérieurs à 20. Enfin, les souches H1avN2 
#E ont montré une plus faible réaction avec le SPV (titre IHA moyen 
<20) que les souches portant une HA-1C.2.1, révélant une plus grande 
distance antigénique avec l’antigène H1avN1 contenu dans le vaccin, 
lequel porte une HA de clade 1C.2.2. 

Tableau 1. Tests d’inhibition de l’hémagglutination (IHA) confrontant virus H1avN1 et H1avN2 isolés en France en 2020 à des sérums 
hyperimmuns (SHI) de référence et à un sérum post-vaccinal (SPV). La moyenne des titres IHA obtenus pour les virus testés est 
indiquée en gras, l’étendue des titres IHA entre crochets et le nombre de virus testés entre parenthèses. Les six premières lignes 
présentent les résultats des tests réalisés avec les antigènes de référence (nt = non testé)

Sous-type Clade 
H1 Souche de référence

Titre IHA obtenu vis-à-vis des SHI ou SPV produits contre les virus :

H1avN1 
CA/0388/09

H1avN2 
CA/0186/10

H1avN2 
Fr/65-

150242/15

H1N1pdm 
Sarthe/ 
0255/10

H1huN2 Scot/ 
410440/94

H3N2 
Fl/1/98

Antigènes 
RespiporcFlu3

H1avN1, 
H1huN2, H3N2

1C.2.1 1C.2.1 1C.2 1A.3.3.2 1B.1 - 1C.2.2
1B.1.2.1

H1avN1 1C.2.1 A/Sw/Cotes 
d'Armor/0388/09 640 320 20 <10 <10 <10 320

H1avN2 1C.2.1 A/Sw/Cotes 
d'Armor/0186/10 320 320 nt nt <10 <10 nt

H1avN2 1C.2 A/Sw/
France/65-150242/15 80 <10 2560 <10 <10 <10 nt

H1N1pdm 1A.3.3.2 A/Sw/
France/57-140136/14 20 20 nt 1280 20 <10 20

H1huN2 1B.1 A/Sw/
Scotland/410440/94 <10 <10 <10 <10 1280 <10 320

H3N2 - A/Sw/Flandres/1/98 <10 <10 nt <10 <10 2560 160

Souches H1avN1 et H1avN2 #A (1C.2.1) 2020
349

[160-640]
(8)

174
[80-320]

(8)

44
[10-80]

(8)

21
[<10-160]

(8)

8
[<10-40]

(8)

2
[<10-40]

(8)

61
[20-80]

(5)

Souches H1avN2 #E (1C.2) 2020
41

[<10-160]
(18)

16
[10-40]

(18)

127
[40-320]

(18)

3
[<10-20]

(18)

7
[<10-20]

(18)

9
[<10-40]

(18)

19
[10-40]

(18)

Le virus H1avN2 #E a été détecté dans tous les types d’élevages, excepté 
des exploitations uniquement dédiées au post-sevrage lesquelles 
sont peu fréquentes en France, et principalement dans des élevages 
naisseur-engraisseur (70,1 %) et post-sevreur-engraisseur (13,4 %). 
Dans 57,0 % des cas, les éleveurs ont déclaré que des reproducteurs 
avaient été vaccinés (vaccination du pré-troupeau ou vaccination de 
l’intégralité du troupeau reproducteur). Le virus a touché des porcs 
en croissance (80,2 %) et des reproducteurs (19,8 %). La majorité des 
porcs charcutiers infectés (64,4 %) avait moins de 10 semaines de 
vie, et l’âge médian à l’infection était de 7,5 semaines. L’intensité du 

syndrome grippal a été jugée « normale » dans 36 élevages, mais 
« élevée » dans 45 autres (16 cas non renseignés). Cette proportion de 
cas de grippes sévères (55,6 %) est supérieure à celle précédemment 
rapportée annuellement par Résavip, laquelle est de 25 % environ 
quel que soit le sous-type viral impliqué (Hervé et al., 2019). Enfin, les 
vétérinaires ont déclaré une grippe de forme « classique » dans trois 
quarts des cas concernés et de forme « récurrente » dans seulement 
25,3 % d’entre-deux, alors que la grippe récurrente concernait environ 
40 % des élevages positifs (tous sous-types confondus) les années 
précédentes (Hervé et al., 2019).
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Diffusion en 2020, dans les élevages de porcs du nord-ouest de la France, d’un virus influenza porcin H1avN2 d’un génotype nouvellement introduit en Bretagne

En conclusion, il apparaît que le virus H1avN2 de génotype #E a été 
responsable d’un phénomène épizootique de grippe dans les élevages 
de porcs du nord-ouest de la France en 2020, supplantant les cas 
d’infections par le virus H1avN1 qui circule dans la région depuis plus 
de 40 ans. A ce stade, l’origine du H1avN2 #E et sa date d’introduction 
en Bretagne ne sont pas déterminées mais les reconstructions 
phylogénétiques en cours permettront peut-être d’émettre des 
hypothèses quant à son historique sur le sol français. Sa capacité de 
transmission inter-élevage et sa diffusion dans une zone géographique 
de forte densité porcine pourraient avoir été facilitées par une absence 
d’immunité de population efficace, en lien avec la distance antigénique 
observée vis-à-vis des virus à H1av de clade 1C.2.1 identifiés en France. 
La sévérité des syndromes respiratoires aigus associés aux infections 
pourrait également être liée à une absence d’immunité préalable et/
ou à d’autres propriétés virales qu’il conviendra d’étudier afin d’évaluer 
l’impact de cette émergence d’un point de vue de la santé animale mais 
aussi de la santé humaine, les swIAVs étant par ailleurs zoonotiques.

Quoi qu’il en soit, cet évènement questionne sur les voies d’introduction 
des virus grippaux dans les élevages intensifs confinés et invite à 
appliquer des mesures de biosécurité adéquates pour empêcher les 
infections par des virus à transmission aéroportée comme les virus 
influenza. Le virus H1avN2 #E pourrait continuer de se propager sur le 
territoire national et acquérir un caractère enzootique à plus ou moins 
long terme. La circulation d’un génotype viral supplémentaire dans les 
élevages augmente les risques d’infections simultanées par plusieurs 
virus influenza A différents, lesquelles peuvent elles-mêmes conduire 
à l’émergence de nouveaux virus réassortants (Chastagner et al., 2019), 
toujours plus nombreux et dont l’impact ne peut être prédit. 
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Résumé
Avec un total de 484 foyers en élevages de volailles 
sur une période de quatre mois, la France a été le pays 
européen le plus sévèrement touché par l’épizootie 
d’influenza aviaire hautement pathogène (IAHP) H5N8 
de l’hiver 2016-2017. Les foyers ont été principalement 
reportés dans des élevages de canards à foie gras 
(81,6 %) situés dans le sud-ouest de la France. Alors 
que le virus aurait été introduit dans le pays via des 
oiseaux migrateurs infectés en provenance du nord 
de l’Eurasie, les premiers foyers apparus par la suite 
seraient probablement associés aux mouvements 
de lots de canards infectés avant la mise en place de 
mesures de contrôles sur les mouvements par les 
autorités françaises. Les oiseaux sauvages et la voie 
aéroportée sembleraient avoir joué un rôle mineur dans 
la dissémination du virus entre élevages. De manière 
plus générale, la propagation spatiale de la maladie 
serait majoritairement expliquée par des événements 
locaux de transmission d’un élevage à un autre au 
début de l’épizootie, puis par des sauts de transmission 
à longue distance vers la fin de l’épizootie. L’épizootie a 
finalement été contenue à la fin du mois de mars 2017 
après l’application de mesures de contrôle très strictes, 
incluant un abattage préventif et des restrictions de 
mouvements de lots afin d’endiguer la propagation du 
virus H5N8.

Mots clés :
Influenza aviaire hautement pathogène, H5N8, facteurs 
de risque, France

Abstract
Review of spatial risk factors for transmission of 
highly pathogenic avian influenza H5N8 virus in 
France in 2016-2017
With a total of 484 poultry outbreaks within a 4-month 
period, France was the most severely affected European 
country. Outbreaks were mainly reported in duck 
flocks (81.6%) and located in south-west France. 
H5N8 incursion into the country was attributed to 
long-distance flights of infected migratory birds from 
northern Eurasia. Then, the first subsequent outbreaks 
were likely associated with the movement of infected 
ducks prior to the implementation of movement 
controls. Most of the geographic spread was then linked 
to local farm-to-farm transmission events followed by 
long-range jumps in the disease dispersal towards the 
end, which was likely explained by the reinforcement 
of control measures. Wild birds and wind-borne route 
appeared to have played a minor role in the spread of 
H5N8. The epidemic was finally contained by end of 
March 2017 in the country, through the application of 
severe control measures, including pre-emptive culling 
and stringent movement restrictions that ultimately led 
to the eradication of H5N8.

Keywords:
Highly pathogenic avian influenza, H5N8, France, risk 
factors
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2021 Revue des facteurs de risque spatialisés de 
transmission du virus de l’influenza aviaire hautement 
pathogène H5N8 en France en 2016-2017



Les données contenues dans cet article sont disponibles depuis 2018-
2020 et ont été mises à disposition afin d’alimenter les réflexions 
sur les suites à donner aux crises précédentes. La publication de 
cet article, en pleine crise 2020-2021, permettra de partager des 
éléments d’analyse. Les conditions et explications de survenue de la 
crise actuelle feront l’objet d’une étude en cours de mise en œuvre.
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En 2016-2017, la France a été durement touchée par une vague de 
foyers d’influenza aviaire hautement pathogène (IAHP) A(H5N8) sans 
précédent, ayant de lourdes conséquences socio-économiques pour la 
filière volaille. Au total, 484 foyers d’IAHP H5N8 ont été détectés en 
élevage par le dispositif de surveillance, la plupart dans des élevages de 
canards à foie gras localisés dans le sud-ouest de la France (Guinat et al. 
2018). Après une succession de deux phases épizootiques distinctes (la 
première basée sur une diffusion de proche en proche, et la deuxième 
sur une propagation accélérée via des sauts à longue distance) (Guinat 
et al. 2018, 2017), l’épizootie a été contenue en France à la fin du mois 
de mars 2017, grâce à la mise en place rapide de mesures de contrôle 
après la détection des premiers foyers, en accord avec la législation de 
l’Union Européenne (DGAl 2008, 2017b). Ces mesures comprenaient le 
dépeuplement et l’assainissement de l’élevage infecté, la mise en place 

d’une zone de protection de trois km et d’une zone de surveillance de 
dix km autour de l’élevage infecté. Elles ont été accompagnées  de 
restrictions sur les mouvements entrants et sortants, de tests avant 
mouvements ainsi qu’un renforcement des mesures de biosécurité 
pour les élevages situés dans ces zones, notamment vis-à-vis du risque 
lié à l’avifaune (claustration des volailles dans les zones à risque élevé, 
restrictions relatives aux évènements de rassemblements d’oiseaux et 
mouvements de gibier à plumes, renforcement de la surveillance dans 
l’avifaune) (Van De Wiele et al. 2017; Bronner et al. 2017). Compte 
tenu de la forte densité d’élevages et de forts niveaux d’excrétion, 
des mesures d’abattage préventif ont été mises en place autour des 
foyers à partir de février 2017, dans le but de diminuer la pression 
d’infection et de stopper la propagation virale. A partir d’avril 2017, un 
vide sanitaire a été organisé dans les cinq départements du sud-ouest 
les plus affectés par l’épizootie jusqu’en mai 2017. Plusieurs hypothèses 
ont été avancées pour expliquer les caractéristiques de l’épizootie 
observée  : mouvements de personnes de véhicules ou d’animaux, 
survenue d’un évènement climatique exceptionnel, avifaune, diffusion 
aéroportée (Bronner et al. 2017). 

Cet article dresse la synthèse d’une série de travaux conduits 
récemment afin d’identifier, de hiérarchiser et de quantifier l’effet 

Figure 1. Probabilité d’avoir au moins un foyer IAHP H5N8 dans la commune prédite par le modèle BRT final.
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de déterminants spatialisés du risque influençant le patron spatio-
temporel de l’épizootie à virus IAHP H5N8 en France et de générer 
des cartes de risque. 

Cartographie du risque d’infection 
IAHP H5N8
Une étude a tout d’abord été conduite dans le but de générer des cartes 
de risque pour l’IAHP H5N8 à l’échelle de la commune, et de quantifier 
l’effet de différents prédicteurs spatialisés associés à la répartition des 
foyers. Pour cela, des modèles de type Boosted Regression Trees (BRT) 
(Elith, Leathwick, and Hastie 2008) ont été développés et appliqués à 
une liste de douze variables spatialisées. Les sources de données ainsi 
que la méthode employée sont décrites en détails dans une publication 
récente (Guinat et al. 2019). Une comparaison des performances des 
différents modèles de BRT a été utilisée pour réduire le nombre total 
de variables prédictives et traiter la multicollinéarité entre les variables 
prédictives.

Les résultats montrent que les modèles BRT expliquant le mieux la 
distribution des foyers d’IAHP H5N8 étaient des modèles contenant 
les variables de « densité de population humaine », ainsi que les 
variables liées à la production avicole, c’est à dire « densité d’élevages 
de poulets  », «  densité d’élevages de canards » et «  densité de 
mouvements de lots de canards » par commune. Par la suite, ces 
variables ont été conservées dans le modèle BRT final afin de produire 
une carte de risque pour l’IAHP H5N8 à l’échelle nationale (Figure 1). Il 
est important de noter que les résultats (principaux facteurs de risque 
et cartes de risque) pourraient être influencés par l’évolution entre 
les données du recensement des exploitations avicoles utilisées dans 
cette étude et le nombre d’exploitations actives au moment d’une 
future épizootie. 

Cette carte montre une forte probabilité d’infection dans le sud-ouest 
de la France ainsi qu’une probabilité modérée dans le nord-ouest de 
la France. La variable « densité de mouvements de lots de canards » a 
été identifiée comme une des quatre variables contribuant fortement 
à la distribution spatiale des foyers d’IAHP H5N8 lors de l’épizootie 
2016-2017 en France. Ceci pourrait confirmer le rôle des nombreux 
mouvements de lots de canards s’opérant entre les différentes unités 
de production, caractéristiques de la filière canards à foie gras, dans 
l’épizootie 2016-2017 (Encadré 1).

La variable « densité d’élevages de poulets » a été identifiée par le 
modèle BRT final comme associée négativement à la proportion 
d’élevages infectés, ce qui pourrait s’expliquer par le fait que le virus de 
l’IAHP H5N8 serait moins adapté aux poulets qu’aux canards (Bertran 
et al. 2016). Alors que la variable « densité de population humaine » 
a souvent été identifiée comme l’un des principaux prédicteurs 
spatiaux de l’infection par d’autres virus IAHP de sous-type H5, et 

notamment H5N1, (Gilbert and Pfeiffer 2012), cette variable était ici 
associée négativement à la proportion d’exploitations infectées et ne 
contribuerait que faiblement à expliquer la distribution spatiale des 
foyers. Ces résultats illustreraient le fait que le virus H5N8 se soit 
propagé dans le sud-ouest de la France, zone avec une démographie 
humaine relativement faible comparée à d’autres zones de France. 
Enfin, la variable « densité des cours d’eau » a été utilisée dans le 
modèle comme un indicateur des habitats favorables aux oiseaux 
sauvages. Cette variable n’a pas été identifiée comme très informative 
dans la distribution spatiale des foyers par les modèles BRT, suggérant 
un rôle limité de l’avifaune dans la transmission du virus entre élevages 
de volailles lors de l’épizootie de 2016-2017 en France. Il est néanmoins 
important de noter que l’avifaune aurait joué un rôle majeur dans 
l’introduction du virus en France, via les oiseaux migrateurs infectés 
en provenance d’Asie (Van de Wiele et al. 2017). 

Au-delà de la valence cartographie du risque, cette première étude 
nous a permis d’identifier «  la densité de mouvements de lots de 
canards  » comme variable d’intérêt sur laquelle l’étude suivante 
portera spécifiquement.

Réseau de mouvements de lots 
de canard et risque d’infection
Suite à ces premiers résultats, une étude (Guinat et al. 2020) a été mise 
en place afin de mieux quantifier le rôle des mouvements de canards 
à foie gras entre élevages dans la distribution des foyers d’IAHP H5N8 
observés dans cette même espèce. Cette étude s’est basée sur les outils 
d’analyse des réseaux, souvent utilisés pour décrire les mouvements 
d’animaux entre élevages (Magalhaes et al. 2012, Poolkhet et al. 2020, 
Rautureau et al. 2012, Relun et al. 2016, Salines et al. 2017), et plus 
particulièrement une approche basée sur des tests de permutation 
(Soares Magalhães et al. 2010; Bouchez-Zacria, Courcoul, and Durand 
2018). Ces outils ont été appliqués à un jeu de données combinant 
des informations relatives à la distribution des foyers (localisation de 
l’élevage, date d’infection) et d’autres relatives aux mouvements de lots 
de canards à foie gras opérés entre élevages. Comme les restrictions de 
mouvements ont été renforcées à partir du 2 février 2017, nous n’avons 
retenu pour cette analyse que les données entre le début de l’épizootie 
(début novembre 2016) et le 2 février 2017. 

L’hypothèse à tester était que si les foyers résultaient d’une 
propagation du virus via le réseau de mouvements, le nombre moyen 
d’élevages infectés en contact avec un élevage infecté dans le réseau 
de mouvements serait beaucoup plus élevé que celui attendu si 
les élevages infectés étaient répartis de manière aléatoire dans le 
réseau. Dans cette analyse, nous avons défini un mouvement à risque 
d’infection comme un mouvement de lot de canards provenant d’un 
élevage infecté (l’expéditeur) dans les quatorze jours précédant sa date 
de suspicion et dirigé vers un élevage infecté (le destinataire) dans les 
quatorze jours précédant sa date de suspicion. Nous avons ensuite 
comparé le nombre moyen de mouvements à risque par élevage 
infecté avec la distribution du nombre de mouvements attendus sous 
l’hypothèse nulle, c’est-à-dire si les dates de suspicion étaient réparties 
aléatoirement entre les élevages infectés du réseau de mouvements. 

Afin d’évaluer le rôle du réseau de proximité spatio-temporelle, nous 
avons adapté ce test en calculant la statistique suivante : le nombre 
moyen d’élevages de canards infectés à des dates proches dans le 
temps (différences de dates de suspicion de moins de quatorze jours) 
et qui sont proches dans l’espace (tous deux situés dans un rayon de dix 
km (Guinat et al. 2018)) par élevage infecté. Grace à ces deux analyses 
nous avons identifié les origines probables des infections des élevages 
en calculant la proportion d’élevages de canards infectés identifiés 
comme destinataires dans la liste des mouvements à risque dans le 
réseau de mouvements et la proportion d’élevages de canards infectés 
pour lesquels au moins un élevage infecté proche dans le temps et 

La filière de production de canards à foie gras est organisée en 
structure pyramidale. Après éclosion au couvoir, les canetons d’un 
jour sont groupés en lot de plusieurs milliers de canetons et élevés 
pendant une période pouvant aller jusqu’à douze semaines dans des 
ateliers dits de « prêts-à-gaver ». Ces lots sont ensuite divisés en plus 
petits lots de plusieurs centaines de canards pour être déplacés vers 
des ateliers de gavage où ils resteront pendant près de douze jours. 
Ainsi, la filière est caractérisée par un cycle de production court et 
spécialisé, facilitant les contacts directs et indirects entre les lots 
de canards à certaines étapes clés de la production. La conduite en 
bande multiple (système qui consiste à mettre en place un nouveau 
lot sur l’élevage, avant que le précèdent ne soit sorti) par unité de 
production a été interdite depuis 2016 pour des raisons sanitaires. 
Seule la conduite en bande unique est autorisée (système « tout 
plein-tout vide »).

Encadré 1. Filière foie gras et mouvements de lots
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l’espace d’un autre élevage infecté a été identifié dans le réseau de 
proximité.

L’analyse a permis de décrire un total de 6 521 mouvements de lots de 
canards à foie gras, opérés entre 1 988 élevages (ce qui représente près 
de 94,8% des élevages de canard à foie gras ayant envoyé ou reçu au 
moins un lot au cours de l’épizootie), dont 104 élevages infectés, sur la 
période du 1er novembre 2016 au 2 février 2017. Parmi l’ensemble de 
ces mouvements, seulement seize (0,2 %) ont été identifiés comme 
étant à risque (Figure 2).

Ces mouvements ont essentiellement eu lieu d’ateliers de prêt-à-gaver 
vers des ateliers de gavage, au tout début de l’épizootie (fin novembre 
2016), avant que les restrictions de mouvements de lots ne soient 
mises en place. La plupart de ces mouvements à risque provenaient du 
cas index reporté au début de l’épizootie (fin novembre 2016). Malgré 
leur faible nombre, ces mouvements pourraient donc avoir joué un 
rôle crucial dans le déclenchement et la propagation de l’épizootie 
dans différents départements du sud-ouest de la France dans sa 
phase initiale (Figure 2). Au total, les résultats montrent que seuls 
14,4 % (15/104) des élevages infectés avant le 2 février 2017 seraient 

imputables aux mouvements de palmipèdes vivants opérés au sein du 
réseau alors que 66,3 % (69/104) seraient imputables à la proximité 
spatio-temporelle (Tableau 1).

Cette faible contribution du réseau de mouvements dans la propagation 
du virus pourrait s’expliquer par la mise en place rapide de stratégies 
de contrôle et de restrictions de mouvements après la détection des 
premiers foyers (DGAl 2017a, 2017b). Ces résultats viennent appuyer 
les mesures mises en place par les autorités françaises en collaboration 

Figure 2. Distribution spatiale des mouvements de lots de canards à risque, c’est à dire identifiés comme potentiellement 
responsables des événements de transmission du virus IAHP H5N8 entre élevages via le réseau de mouvements de lots de canards, 
France, 1er novembre 2016 - 2 février 2017

Tableau 1. Contribution des réseaux de mouvements de lots  
de canards à foie gras et de proximité dans les événements  
de transmission du virus IAHP H5N8 entre élevages, France, 
1er novembre 2016-2 février 2017

Origine probable d’infection Nombre d’élevage 
infecté (%)

Réseau de mouvements 11 (10,6)

Réseau de proximité 65 (62,5)

Réseaux de mouvements et proximité 4 (3,8)

Autre 24 (23,1)
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avec les organisations de production afin de renforcer la biosécurité 
pendant le transport des canards suite aux vagues successives de 
foyers d’IAHP (DGAl 2017c). Une proportion plus élevée d’exploitations 
(66,3 %) aurait été infectée via le réseau de proximité (c’est-à-dire 
situées à moins de dix km d’un élevage infecté), ce qui corrobore les 
résultats de travaux de recherche antérieurs qui avaient identifié la 
propagation locale comme une voie de transmission prédominante au 
début de l’épizootie, c’est-à-dire avant février 2017 (Guinat et al. 2017). 
Les facteurs épidémiologiques sous-jacents (parmi lesquels le partage 
des équipements, l’équarrissage, les livraisons de gaz et d’aliments, 
les mouvements des équipes d’attrapage, etc.) aux transmissions de 
proximité spatio-temporelle ou en relation avec les 23,1% des élevages 
pour lesquels l’origine de l’infection a été attribuée à des voies autres 
que les réseaux de mouvements ou de proximité restent difficiles à 
élucider. 

Dispersion aérienne du virus IAHP 
H5N8 et risque d’infection 
De précédents travaux ont mis en évidence une accélération très nette 
de la vitesse de propagation du virus lors des semaines du 13 et 20 
février 2017 (Guinat et al. 2018). Le rôle d’évènements météorologiques 
(tempêtes Leiv, Kurt et Marcel) survenus entre le 3 et 5 février 2017 
dans le département de Landes a souvent été évoqué par les acteurs de 
terrain comme potentiel facteur de diffusion du virus à cette période. 
Afin de tester cette hypothèse, et d’affiner les connaissances relatives 
aux différentes voies de diffusion du virus, une collaboration a été 
mise en place avec Météo-France, l’agence météorologique française. 
L’objectif était d’étudier la dispersion aérienne potentielle du virus 
de l’IAHP H5N8 entre les élevages de volailles du sud-ouest de la 

France pendant une période à risque. Le modèle PERLE (http://www.
meteorologie.eu.org/CMC/web_CMC_extranet_fixe/fr_doc_perle.
html), un modèle de dispersion atmosphérique développé par Météo-
France, a été utilisé pour générer la zone d’infection prédite d’infection 
à partir d’un point source, défini par un élevage de volailles infecté 
entre le 3 et le 5 février 2017. L’hypothèse était que le virus de l’IAHP 
se dispersait dans l’air à partir d’un point source via des particules de 
poussière vectrices du virus (Zhao et al. 2014). Le modèle PERLE a 
été exécuté le 5 février 2017, jour où les vents les plus forts ont été 
observés, libérant des particules de poussière de 10µm à une hauteur 
de 0-10m au-dessus du sol à partir du point source avec un débit 
constant de 1g/h (Jonges et al. 2015; Schofield et al. 2005; Ssematimba, 
Hagenaars, and Jong 2012). La zone à risque d’infection prédite par le 
modèle a ensuite été comparée avec les emplacements géographiques 
des élevages de volailles infectés qui ont été reportés au cours des deux 
semaines suivantes (du 5 au 20 février 2017). 

Les résultats montrent que la distribution spatiale des particules de 
virus d’IAHP H5N8 prédite par le modèle était orientée est-sud-est en 
fonction de la direction du vent (Figure 3).

Cela contraste avec la distribution spatiale des foyers d’IAHP H5N8 
reportés du 5 au 20 février 2017, qui se sont propagés vers l’ouest. Ces 
observations suggèrent que, bien que la présence d’ARN viral ait pu 
être détectée dans des échantillons d’air situés à proximité immédiate 
de bâtiments de volailles (Scoizec et al. 2018), suggérant l’hypothèse 
d’une contamination de proche en proche possible par voie aérienne, 
la voie aérienne n’était pas suffisante pour expliquer la distribution 
spatiale des foyers sur de grandes distances dans le sud-ouest de la 
France au début du mois de février 2017. Bien que l’analyse de sensibilité 
ait montré que la variation des valeurs des paramètres du modèle 
n’affecte pas la distribution spatiale de la zone prédite par le modèle, 

Figure 3. Distribution spatiale des particules de virus d’IAHP H5N8 (gradient de couleur) prédite par le modèle PERLE à partir  
d’un point source et distribution spatiale des foyers (cercles jaunes) reportés du 5 au 20 février 2017. Les points rouges représentent 
les élevages de volailles susceptibles pendant l’épizootie de 2016-2017
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ces résultats doivent être néanmoins considérés comme indicatifs, 
étant donné le niveau d’incertitude lié aux paramètres d’entrée du 
modèle et aux données épidémiologiques des enquêtes sur les foyers. 

Conclusion
Les épizooties d’influenza aviaire hautement pathogène (IAHP), ayant 
successivement frappé la France lors des hivers 2015-2016 et 2016-
2017 ont fortement affecté les filières avicoles. 

Les travaux conduits jusqu’ici éclairent certaines facettes de l’épizootie 
due au virus H5N8 survenue lors de l’hiver 2016-2017. Les travaux de 
cartographie du risque ont permis une première évaluation spatialisée 
du risque influenza en France pour cette période ; bien que ces travaux 
restent informatifs au regard de la situation actuelle, une mise à jour 
– intégrant les dernières données de distribution des élevages - serait
nécessaire afin d’affiner et actualiser l’évaluation des niveaux de risque. 
Les résultats suggèrent aussi que certaines voies de transmission (voie 
aéroportée et interface avifaune / zones humides) ont probablement
joué un rôle limité dans la propagation du virus sur le territoire. Les
résultats montrent aussi que les mouvements de palmipèdes ont, quant 
à eux, joué un rôle clé principalement au moment du déclenchement
de l’épizootie, dans sa phase initiale. Il convient cependant de souligner 
qu’une proportion importante des évènements de transmission reste
à ce jour expliquée par la simple proximité spatiale entre élevages.
Il est donc nécessaire de poursuivre les recherches sur l’évaluation
des facteurs de risque de transmission entre les exploitations.
L’intégration des données génétiques et épidémiologiques via des
outils phylogénétiques apparait à ce jour prometteuse pour aider à
mieux comprendre les modes de transmission de l’IAHP et reconstruire 
les chaines de transmission. Les résultats viennent appuyer les mesures 
de prévention prises dans les élevages pour éviter l’introduction du
virus en période de risque élevé (i.e. la claustration des élevages de
plein-air) et la propagation du virus via le renforcement des mesures de 
biosécurité, en élevage et lors des transports (notamment le nettoyage 
et la désinfection des caisses de transport et des véhicules). Dans ce
contexte, la collaboration entre les professionnels de l’élevage et les
services de l’Etat revêt une importance cruciale pour la prévention et
la maîtrise des risques associés aux virus de l’influenza aviaire.
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Wildfowl migration, general pattern, changes, and epidemiological consequences.

Résumé
Les migrations sont un évènement clé du cycle annuel de 
nombreuses espèces d’oiseaux. Elles peuvent se heurter aux 
activités humaines (pollutions lumineuses, altérations des 
aires d’accueil des oiseaux). Certains oiseaux migrateurs 
sont les hôtes potentiels d’un certain nombre d’agents 
pathogènes pouvant potentiellement affecter la santé 
animale et humaine, et avoir des conséquences économiques 
majeures. Les anatidés (canards, oies et cygnes) sont 
connus pour véhiculer en particulier l’influenza aviaire, qui 
peut menacer les élevages avicoles. Leurs migrations ont 
été particulièrement étudiées, ce qui en fait un modèle 
épidémiologique intéressant pour comprendre le rôle des 
oiseaux en général dans la propagation des maladies. Cet 
article décrit l’immense étendue géographique fréquentée 
en Eurasie et en Afrique par les anatidés présents en France 
à un moment ou à un autre de leur cycle annuel. Il expose 
également les différents comportements migratoires et 
autres mouvements de ces oiseaux, ainsi que la manière 
selon laquelle le changement climatique affecte aujourd’hui 
ces déplacements, afin de mieux comprendre comment ce 
phénomène biologique majeur peut être impliqué dans la 
transmission de certaines maladies et l’exposition de la France 
à cet égard.

Mots-clés :
migrations, agents pathogènes, hôtes, anatidés, Eurasie, Afrique

Abstract
Wildfowl migration, general pattern, changes, and 
epidemiological consequences
Migrations are a key event in the annual cycle of many bird 
species. Migrations can be affected by human activities (light 
pollution, habitat change at stopover sites), but migratory 
birds are also potential hosts of a number of pathogens that 
can potentially impact animal and human health, and economy. 
Wildfowl (ducks, geese and swans) are known carriers of avian 
influenza, in particular, which may be a threat to poultry 
farms. Wildfowl migrations have been studied in detail, so that 
they are good epidemiological models for the role of birds as 
propagators of diseases in general. This paper describes the 
immense geographic area used in Eurasia and Africa by the 
wildfowl present in France for a part of their annual cycle. It also 
explains the various migratory and non-migratory movements 
of these birds, and the way climate change is currently affecting 
these and their epidemiological consequences, in order to better 
understand how this major biological event can play a role in the 
transmission of some diseases, and the particular exposure of 
France.
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Introduction
La migration est un processus largement répandu dans le monde 
vivant, qui a évolué sur le long terme en réponse aux changements 
de l’environnement quand les glaciations rendaient certaines zones 
inaccessibles, en particulier. On peut la définir comme le mécanisme 
conduisant tout ou partie des individus d’une population à se déplacer 
périodiquement et de manière assez prédictible entre des zones de 
reproduction et des zones d’hivernage distinctes (Newton 2010). Chez 
les oiseaux le phénomène de migration est particulièrement répandu 
et concerne un grand nombre d’espèces. Ainsi les laridés (sternes, 
mouettes, goélands) et certains petits passereaux sont connus pour 
effectuer des migrations extraordinaires : la sterne arctique (Sterna 
paraisaea) est capable de parcourir deux fois par an 22 000 km entre 
l’hémisphère nord et l’hémisphère sud. Le présent article se focalise sur 
la migration et plus généralement sur les déplacements des anatidés 
(canards, oies et cygnes), parce qu’ils sont assez représentatifs de 
ce qu’on peut observer chez les oiseaux en général et qu’ils ont été 
particulièrement bien étudiés. La collecte de matériel biologique est 
aisée chez ces oiseaux car ils s’élèvent facilement en captivité, et parce 
que les individus sauvages sont régulièrement capturés vivants lors 
d’opérations de baguage ou sont prélevés à la chasse pour certaines 
espèces. Ainsi, leur rôle d’hôte a été démontré pour un certain nombre 
d’agents pathogènes tels que l’influenza aviaire, les virus West Nile 
et Usutu, ou certains coronavirus (Jourdain 2006, Olsen et al. 2006).

Grandes aires de distribution des 
Anatidés présents en France
Une multitude de comportements migratoires existent chez les 
anatidés. Certains sont essentiellement résidents et migrent peu ou 
pas du tout (cas du cygne tuberculé Cygnus olor), d’autres sont dits 
migrateurs partiels et comprennent des individus (ou populations) 
sédentaires et d’autres migrateurs (cas du fuligule milouin Aythya 
ferina où certains individus sont migrateurs et d’autres pas). Chez la 
majorité des espèces l’ensemble des individus effectuent cependant la 
migration, on parle alors de migrateurs obligatoires. Chez les anatidés, 
les zones de reproduction et d’hivernage se chevauchent fréquemment. 
Autrement dit, une région du globe peut être utilisée comme zone 
d’hivernage par certains individus et comme zone de reproduction 
par d’autres individus de la même espèce, voire simplement comme 
halte migratoire entre les deux. Ceci est particulièrement le cas des 
zones géographiques situées à moyenne latitude. Chez les canards 
plongeurs (Aythya spp.) par exemple, la France est utilisée comme zone 
d’hivernage pour les individus provenant des zones de reproduction les 
plus nordiques et orientales, comme halte migratoire pour les individus 
provenant de zones intermédiaires, hivernant parfois jusqu’en Afrique, 
et comme zone de reproduction par certains individus. 

Enfin, les distances de migrations peuvent grandement varier selon les 
individus au sein d’une même population (en fonction des stratégies 
qu’ils adoptent), selon les populations au sein d’une même espèce (en 
fonction de leur origine géographique) et bien sûr selon les espèces 
(en fonction de leur patron de distribution géographique), allant de 
quelques dizaines à plusieurs milliers de kilomètres. Les anatidés ont 
été très étudiés depuis des dizaines d’années, en particulier par la pose 
de bagues, ce qui a permis de délimiter assez précisément les aires de 
distribution des différentes espèces (voir Scott & Rose 1996).

La combinaison des données disponibles montre que la zone 
géographique couverte par les anatidés présents en France à un moment 
ou l’autre du cycle biologique s’étend de l’Afrique subsaharienne au 
Nord de la Scandinavie et de l’Islande, jusqu’au-delà de l’Oural en 
Russie (Figure 1). 

Figure 1. Zone géographique couverte par l’ensemble des aires 
de distribution des anatidés présents en France à un moment de 
l’année, de la reproduction à l’hivernage (toutes espèces 
confondues, d’après les cartes de Scott & Rose 1996). 
Les flèches indiquent schématiquement les types de 
déplacements entre les différentes zones.

Dans cette vaste zone, les oiseaux sont susceptibles d’avoir fréquenté 
à peu près tous les types de zones humides, à l’exception de celles 
situées à très haute altitude (voir pour la sarcelle d’hiver Anas crecca 
en Figures 2 et 3). 

Figure 2. Sarcelles d’hiver Anas crecca (2 femelles et 3 mâles en 
plumage nuptial). 

Ces caractéristiques relient entre elles au plan épidémiologique des 
zones géographiques très éloignées, directement ou de proche en 
proche, via des contacts entre individus de populations différentes 
qui se croiseraient sur les zones d’hivernage, de reproduction ou 
durant la migration. Des agents pathogènes peuvent potentiellement 
être transportés par les anatidés jusqu’à la France depuis à peu près 
n’importe quelle zone humide d’Europe, d’Afrique et d’Asie Centrale, 
et inversement (Figure 1). Dans l’extrême Est de cette zone les canards 
qui ont hiverné en Europe côtoient sans aucun doute possible pendant 
leur période de reproduction des individus hivernant en Inde, Chine et 
Asie du Sud-Est, avec la possibilité d’échanger des agents pathogènes.

En outre, les mouvements migratoires vers les zones d’hivernage 
favorisent la concentration des oiseaux. Ainsi, la sarcelle d’hiver passe 
d’une densité de 100 individus par hectare dans les meilleures zones 
de reproduction à 30 à 40 individus au mètre-carré (300 à 400 000 
par hectare) dans les zones d’hivernage (Tamisier & Dehorter 1999). 
Cette promiscuité est susceptible de faciliter la transmission d’agents 
pathogènes. Les zones les plus favorables rassemblent en outre 
une large variété d’espèces, ce qui augmente aussi la probabilité de 
transmission interspécifique. 
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La bible de la migration à paraître en 2021
Fruit du travail de dizaines de chercheurs et d’ornithologues 
amateurs, piloté par la Ligue pour la protection des oiseaux, 
L’Atlas des migrateurs devrait paraître en 2021. Edité par 
le Muséum national d’histoire naturelle et Biotope, avec le 
concours scientifique de l’Office français de la biodiversité, cet 
ouvrage de référence présentera dans des chapitres généraux 
le processus migratoire et les méthodes pour l’étudier, avant 
d’examiner en détail la migration de près de 330 espèces 
via des monographies dédiées. Il fera pour la première fois 
la synthèse de la totalité des connaissances acquises par le 
baguage, les balises satellites, les recensements et toutes les 
données de sciences participatives disponibles.

Figure 3. Répartition des sarcelles d’hiver (Anas crecca) marquées depuis 2003 dans le cadre du programme de baguage mené par 
l’OFB. Contrôle = recapture ou ré-observation d’un oiseau marqué vivant. Reprise = récupération mort d’un oiseau bagué ou marqué. 

Chronologie, directions et distances 
du processus migratoire
La migration des oiseaux est le plus souvent contrôlée par des processus 
endocriniens en lien avec la photopériode, de sorte que les mouvements 
migratoires d’une espèce donnée ont toujours lieu plus ou moins aux 
mêmes périodes de l’année. Le cœur de la migration postnuptiale des 
anatidés vers le sud ou le sud-ouest a lieu en automne durant une 
période centrée sur les mois de septembre à novembre, et la migration 
prénuptiale vers le nord ou le nord-est de février à avril. Certaines 
espèces migrent plus tôt que d’autres (détails à trouver dans l’Atlas 
des migrateurs à paraître, encadré ci-dessous). Au sein d’une même 
espèce une forte hétérogénéité peut exister entre individus. Les toutes 
premières sarcelles d’hiver venant hiverner en Camargue arrivent dès les 
mois de juillet ou d’août, alors que les dernières ne sont pas là avant fin 
novembre voire décembre (Guillemain & Elmberg 2014). 

La migration permet de fuir les conditions hivernales défavorables dans 
les zones de reproduction septentrionales, pour y retourner ensuite 
se reproduire et profiter de l’abondance de nourriture en période 

estivale. Selon leur taille corporelle, et suivant la loi de Bergmann 
(1847), toutes les espèces ne sont pas sensibles de la même manière 
aux baisses de température. Cela se traduit par des comportements 
migratoires différents : une grosse espèce telle que le canard colvert 
aura tendance à essayer de rester le plus près possible de l’isotherme 
zéro degré, et migrera plus ou moins loin en fonction des températures 
d’un hiver donné, par une succession de petits déplacements vers le 
sud. Au contraire la sarcelle d’hiver, qui est plus sensible aux baisses 
de températures du fait de sa petite taille, aura tendance à prendre 
une plus grande marge de sécurité et migrer directement et plus tôt à 
de plus grandes distances des zones qui deviendront froides en hiver 
(Dalby 2013). Les contraintes environnementales et physiologiques 
(échapper graduellement au froid, tenter d’aller se reproduire dès que 
possible) font que la migration postnuptiale est en général plus lente 
pour chaque individu et étalée sur une période plus longue à l’échelle 
d’une population, alors que la migration prénuptiale sera plus rapide 
et concentrée sur une période plus courte (Guillemain et al. 2006, 
Figure 4). 
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Figure 4. Phénologie de la migration des anatidés : l’exemple de 
la sarcelle d’hiver. La proportion d’oiseaux repris au nord-est de 
leur zone de baguage en France au cours de l’année illustre leurs 
mouvements migratoires. On notera qu’il y a presque toujours 
des oiseaux en mouvement (pas de période « plate ») entre 
deux saisons de reproduction, et que la migration prénuptiale 
au printemps est plus rapide (pente plus raide) que la migration 
postnuptiale à l’automne. D’après Guillemain et al. (2006).
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Les mouvements individuels peuvent être extrêmement rapides et sur 
de très grandes distances : ainsi une sarcelle d’hiver détectée grâce 
à son émetteur VHF au Danemark un soir a été reprise à la chasse 
le lendemain en France, à 1 300 km (Clausen et al. 2002). Certains 
oiseaux de cette espèce ont été repris à plus de 5000 km de leur lieu 
de baguage, par exemple entre la Russie et le Maroc (Guillemain & 
Elmberg 2014). En termes épidémiologiques, et selon l’impact du virus 
sur leurs capacités motrices, on peut donc supposer que ces oiseaux 
sont éventuellement capables de disperser les agents pathogènes sur 
de longues distances en peu de temps, pendant les périodes migratoires 
(Lebarbenchon et al. 2009).

Les anatidés étant très ubiquistes dans le choix de leurs habitats, ils 
peuvent potentiellement utiliser toutes les zones humides de leur aire 
de distribution. La migration se fait donc souvent le long d’un large 
front plutôt que via une ou quelques voies de migration très étroites. 
Cependant on observe chez plusieurs espèces une migration en boucle 
en Europe de l’Ouest. Au sein de ces larges fronts on peut noter une 
plus grande proportion d’oiseaux qui arrive à l’automne en suivant les 
côtes de la Baltique, de la Mer du Nord et de la Manche, et une plus 
grande proportion qui remonte au printemps par le Sud des Alpes et le 
centre de l’Europe (Calenge et al. 2010). Les volumes de migrateurs sont 
aussi très différents entre l’automne et le printemps, avec des individus 
à statut immunitaire variable : ainsi la présence de nombreux jeunes 
oiseaux immunologiquement naïfs durant la migration postnuptiale 
peut avoir des conséquences majeures sur les risques de transmission 
et d’importation de virus. 

En complément de trajets migratoires usuels du nord-est (l’été) vers 
le sud-ouest (l’hiver), le marquage individuel a permis de démontrer 
certaines particularités de la migration des fuligules (Aythya spp.) qui 
nichent en France au printemps : certains individus migrent vers l’est 
pour rejoindre des zones de mue en Allemagne notamment (à partir 
du mois de juin), et vers le nord ou l’est (selon le lieu de reproduction) 
pour passer l’hiver sur les lacs périalpins, aux Pays-Bas et dans les 
îles Britanniques (Gourlay-Larour et al. 2012). De tels déplacements 
migratoires pourraient expliquer certains patrons de diffusion des virus 
influenza A, en particulier.

Les anatidés et l’influenza aviaire
Les anatidés peuvent jouer différents rôles dans l’épidémiologie de 
l’influenza aviaire : révélateur ou sentinelles, réservoir, propagateurs.  
En fonction de l’espèce et de la souche virale, l’expression clinique chez 
une espèce et son rôle dans la propagation varient. Le portage sans 
manifestations cliniques rend difficile la compréhension de dynamique 
de propagation de ces virus. Les cygnes ont toujours joué un rôle 
très important de révélateurs de la maladie : même si le virus H5N1 
tristement célèbre en Europe avait initialement été détecté chez des 
volailles en Chine du Sud en 1996, puis chez des oiseaux sauvages 
à Hong-Kong en 2002 et en Mongolie en 2004, c’est la découverte 
de fuligules milouins (Aythya ferina) et de cygnes tuberculés trouvés 
morts et testés positifs qui a signalé l’arrivée de la maladie en France à 
l’hiver 2006 et l’été 2007, respectivement. Mais en 2016 pour le nouvel 
épisode mondial, ce sont d’abord les fuligules morillons (A. fuligula) 
qui en ont pâti en Europe (mais pas en France), avant que le relais ne 
soit pris par les cygnes et les oies, particulièrement après la période 
hivernale de gel (Van De Wiele et al. 2017). La vague de virus H5N8 
actuelle touche cette fois essentiellement des bernaches nonnettes 
(Branta leucopsis) et d’autres anatidés herbivores tels que des canards 
siffleurs (Mareca penelope) le long de la Baltique et de la Mer du Nord, 
avec quelques cas en France. En fonction de leurs mouvements, de leur 
sensibilité propre et des conditions environnementales du moment, et 
aussi des caractéristiques de la souche de virus influenza A incriminée, 
il n’est donc pas aisé d’identifier une espèce d’anatidés plutôt qu’une 
autre, comme hôte essentiel de l’influenza aviaire.

Autres mouvements des anatidés
Dans une vision épidémiologique tous les mouvements comptent, 
et ceux des anatidés ne se limitent pas aux trajets migratoires. Ces 
oiseaux présentent en effet, en particulier durant l’hivernage, un mode 
d’utilisation de l’espace très particulier : les canards se regroupent la 
journée sur de grands plans d’eau appelés remises, à visibilité dégagée, 
où ils peuvent satisfaire en sécurité leurs besoins de repos, toilettage et 
activités sociales (pour la formation des couples) (Figure 5). 

Figure 5. Les anatidés hivernants se regroupent la journée sur de 
grands plans d’eau appelés « remises ».

Les différentes espèces sont alors mélangées. Les individus se dispersent 
au contraire la nuit en petits groupes vers des zones humides peu 
profondes pour s’alimenter en fonction des besoins particuliers de 
chaque espèce, les gagnages. L’ensemble d’une remise et gagnages 
associés constitue l’unité fonctionnelle de ces oiseaux (Tamisier et 
Dehorter 1999). Chez les oies le processus est souvent inverse, les 
oiseaux se dispersant pour se nourrir la journée et se regroupant pour 
le repos la nuit. La distance entre remise et gagnages au sein d’une 
unité fonctionnelle d’anatidés est très variable selon les espèces et 
les périodes de la saison, de zéro à quelques dizaines de kilomètres 
(Johnson et al. 2014).

De manière générale, les anatidés changent graduellement de 
gagnages au cours de l’hiver en fonction de la disponibilité en 
ressources alimentaires, mais sont fidèles à leur remise sur laquelle 
ils reviennent chaque jour (Tamisier et Dehorter 1999). Le baguage 
et le marquage nasal des canards ont récemment permis d’affiner ces 
connaissances, et de réaliser que tous les individus ne partagent pas 
nécessairement ce comportement très casanier : si les oiseaux présents 
dans un quartier d’hivernage donné sont effectivement fidèles à leur 
remise, on voit aussi que chaque semaine une proportion importante 
des individus (1/3 des individus chaque semaine pour la sarcelle d’hiver 
en Camargue) disparaissent d’une remise donnée et sont remplacés 
par de nouveaux arrivants (Guillemain et al. 2010, Caizergues et al. 
2011). Une partie de ces oiseaux disparus meurent probablement à 
la chasse ou d’autres causes. Toutefois, une proportion importante 
d’entre eux est observée dans d’autres régions, illustrant le fait que 
les populations d’anatidés hivernantes sont traversées en permanence 
par des flux de migrateurs, parfois dans toutes les directions (cas 
des fuligules milouins et morillons se déplaçant vers le nord parfois 
même au cœur de l’hiver, Gourlay-Larour et al. 2012). Il n’est pas facile 
d’évaluer le volume d’anatidés traversant la France durant une saison 
d’hivernage, mais chez la sarcelle d’hiver le marquage des oiseaux a 
permis de démontrer que ce flux d’individus était de l’ordre de deux à 
trois fois plus important que le nombre d’oiseaux recensés en janvier 
(Caizergues et al. 2011). En considérant que ce ratio soit le même chez 
toutes les espèces, et qu’environ 900 000 de ces oiseaux hivernent 
annuellement en France (Schmaltz et al. 2019), on pourrait estimer à 
près de deux millions le nombre d’anatidés qui transitent ou hivernent 
dans notre pays durant la mauvaise saison.
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En dehors des mouvements migratoires le long de directions assez 
prédictibles selon les saisons, les anatidés sont donc aussi susceptibles 
de transporter des agents pathogènes à travers l’ensemble de leur aire 
d’hivernage, dans toutes les directions, pendant la période s’étendant 
d‘octobre à mars. 

Outre ces stratégies individuelles, de grands mouvements d’anatidés ont 
lieu à l’échelle populationnelle lorsque les conditions l’obligent. C’est le cas 
lors des grosses vagues de froid, qui peuvent conduire à des déplacements 
massifs vers le sud, l’ouest ou le sud-ouest de dizaines ou centaines de 
milliers d’oiseaux, désertant les zones gelées et faisant irruption en masse 
sur les quelques zones qui restent non gelées (voir par exemple Ridgill 
& Fox 1990). De tels mouvements massifs peuvent être à l’origine de 
l’introduction d’agents pathogènes dans notre pays, et la concentration 
des différentes espèces sur quelques sites est de nature à augmenter leur 
transmission. Ainsi, on considère que ce sont des fuligules milouins fuyant 
une vague de froid en Europe centrale qui auraient été responsables de la 
crise d’influenza aviaire en France en 2006 (Hars et al. 2008). 

Comment la migration  
des anatidés évolue
Les lignes qui précèdent illustrent déjà la variété des mouvements 
entrepris par les anatidés durant un cycle annuel, ainsi que la variabilité 
pouvant exister entre les individus. Le changement climatique est en 
outre en train de rebattre les cartes dans un certain nombre de domaines. 
Ce sont pour beaucoup les conditions climatiques, en particulier le froid, 
qui sont responsables des déplacements des anatidés (pour fuir le gel ou 
pour entreprendre des migrations). Le réchauffement des températures 
réduit graduellement ce besoin, de sorte que les anatidés ont tendance 
à peu à peu réduire la distance de leurs trajets migratoires (« short-
stopping », Elmberg et al. 2014). Une conséquence importante pour 
la France est la réduction graduelle du nombre de migrateurs du nord 
venant hiverner dans le pays. Chez le canard colvert en Camargue, par 
exemple, seuls semblent persister aujourd’hui les individus résidents 
locaux, alors que par le passé cette région accueillait aussi en hiver un 
grand nombre de colverts migrateurs issus de toute l’Europe, dont la 
Russie (Guillemain et al. 2014).  Épidémiologiquement, le risque serait 
donc moindre pour ce qui est de la probabilité d’introduction de virus 
depuis le Nord de l’Europe par les migrateurs. De même, le changement 
climatique rend de plus en plus rares les grosses vagues de froid, et le 
risque associé d’importation d’agents pathogènes via les mouvements 
massifs d’individus durant l’hiver. Enfin, le changement climatique amène 
à un changement des dates de migration chez certaines espèces, un 
avancement des dates de migration prénuptiale (au début du printemps) 
étant souvent le plus évident (voir Fouquet et al. 2009 pour l’oie cendrée 
Anser anser, Figure 6). De tels changements doivent être pris en compte 
pour organiser les réseaux de surveillance épidémiologique des anatidés.

Figure 6. Oies cendrées Anser anser.

Conclusion
Les anatidés sont de gros oiseaux, à capacité de déplacements rapides 
sur de longues distances, qui présentent des mouvements incessants 
à différentes échelles géographiques durant l’hivernage, et viennent 
ou traversent en nombre notre pays. Ils sont donc de bons hôtes 
pour assurer la dissémination de certains agents pathogènes. Leur 
proximité phylogénétique avec un certain nombre d’animaux d’élevage, 
et leur fréquentation parfois assidue d’habitats proches des activités 
humaines, peuvent entraîner des risques de transmission plus élevés 
de maladies à fort impact économique. En conséquence, un processus 
de surveillance assidue de ces espèces est assuré, avec analyse des 
individus trouvés morts (surveillance évènementielle), voire une 
recherche d’agents pathogènes chez les oiseaux vivants au baguage 
ou juste prélevés à la chasse (surveillance programmée) lorsque cela 
est pertinent. L’Office National de la Chasse (devenu ONCFS puis OFB 
en 2020) a mis en place depuis 1986 un réseau appelé « SAGIR » de 
surveillance des mortalités des animaux sauvages avec les chasseurs 
(Fédération nationale des chasseurs et fédérations départementales 
des chasseurs). Il s’appuie sur un réseau d’observateurs répartis sur 
l’ensemble de la France. Très réactif, il est souvent mobilisé en période 
de crise (influenza aviaire pour les oiseaux, mais aussi peste porcine 
africaine ou tuberculose bovine chez les mammifères, etc.). Il permet 
d’apporter au laboratoire les oiseaux trouvés morts afin de réaliser 
les analyses nécessaires. Dans quelques cas précis, l’introduction de 
pathologies sur le territoire national ou européen a clairement été 
attribuée aux anatidés migrateurs (EFSA 2017), et ne doit pas être 
éludée. Il ne faut pas non plus négliger la responsabilité humaine des 
propagations de certains agents pathogènes liées dans de nombreux 
cas aux activités commerciales et économiques (Gauthier-Clerc et al. 
2007, Le Bouquin et al. 2016). En conclusion, il ne faut pas accuser trop 
rapidement les anatidés, ni s’inquiéter de leur présence régulière dans 
notre pays en hivernage, en halte migratoire ou durant la reproduction. 
En lien avec leur présence et pour se prémunir de tout autre mode 
de contamination, il est essentiel de mettre en place les mesures 
de biosécurité en élevage adaptées au niveau de risque (protection 
des aires d’alimentation et d’abreuvement des volailles domestiques, 
par exemple). Ainsi les différentes populations pourront coexister, en 
préservant à la fois la biodiversité et les activités d’élevage en lien avec 
l’alimentation humaine.
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Résumé
En juillet 2019, un foyer de pullorose a été signalé 
dans un élevage de cailles de l’Ouest de la France. Un 
premier épisode avait été détecté sur ce même site 
quelques mois plus tôt. Compte tenu de son caractère 
exceptionnel et de l’importance des conséquences 
économiques potentielles de la pullorose, des 
investigations épidémiologiques et microbiologiques 
ont été menées en collaboration étroite avec le 
vétérinaire sanitaire, les services de l’état et l’éleveur. 
Salmonella Gallinarum et Salmonella Infantis ont été 
isolées à partir d’échantillons prélevés sur des oiseaux 
du site infecté. S. Infantis a aussi été isolée dans les 
prélèvements d’environnement avant et après les 
opérations de nettoyage et désinfection, ainsi que sur 
des ténébrions isolés dans le bâtiment à l’issue des 
opérations de décontamination. Une résurgence du 
premier épisode par transmission horizontale de S. 
Gallinarum est l’hypothèse la plus probable, confortée 
par la comparaison des souches isolées au cours des 
deux épisodes. La politique d’éradication drastique mise 
en place dans les années 1970 a permis d’éliminer cette 
maladie, cependant elle peut encore réapparaître de 
manière très sporadique dans les élevages de volailles. 
La vigilance de tous les acteurs des filières avicoles reste 
de mise et une sensibilisation à sa détection apparaît 
nécessaire.

Mots-clés :
Investigation épidémiologique, Pullorose, Salmonella, 
caille

Abstract
An outbreak of Salmonella Gallinarum in a broiler 
quail farm
In July 2019, an outbreak of pullorum disease was 
reported in a broiler quail farm in Western France. 
It occurred following a case that has been reported 
several months earlier in the same farm. Given the 
exceptional nature of this episode and the importance 
of the potential economic consequences of the 
disease, in-depth epidemiological and microbiological 
investigations were carried out in close collaboration 
with the veterinarian, the veterinary officer and the 
farmer. Salmonella Gallinarum and Salmonella Infantis 
were both isolated from samples taken from birds at 
the infected site. S. Infantis was also isolated from 
environmental swabs taken before and after cleaning 
and disinfection, and from dark beetles isolated from 
the building after decontamination. A recurrence 
of the first episode by horizontal transmission of S. 
Gallinarum is the most likely hypothesis, supported 
by the comparison of strains isolated during the two 
episodes. The drastic eradication policy implemented 
in the 1970s has eliminated the disease, but it can still 
reappear very sporadically in poultry farms. Vigilance of 
all those involved in the poultry industry is still required 
and awareness of the detection of the disease appears 
to be necessary.

Keywords:
Epidemiological investigation, Pullorum disease, 
Salmonella, quail

Santé animale - alimentation

                       2020 Un cas de pullorose dans un 
élevage de cailles de chair en 2019



Un cas de pullorose dans un élevage de cailles de chair en 2019

Bulletin épidémiologique, santé animale et alimentation – 2021 ; Volume 92, article 6

2

La pullorose est une maladie bactérienne septicémique due à 
Salmonella enterica sp. enterica serovar Gallinarum biovar Pullorum 
touchant différentes espèces aviaires (OIE, 2018). Les poules et les 
dindes sont tout particulièrement touchées, mais d’autres espèces 
telles que les cailles, les canards, les faisans, les perdrix et les pintades 
ne sont pas exclues (Shivaprasad, 2000, Shivaprasad et al., 2016). 
La pullorose affecte tout particulièrement les jeunes animaux, chez 
qui elle est responsable d’une atteinte générale grave associée à une 
mortalité pouvant être très élevée (50 % à 100 %). Elle est distincte 
de la typhose aviaire, maladie septicémique des volailles adultes 
causée par Salmonella enterica sp. enterica serovar Gallinarum biovar 
Gallinarum. Elle ne présente pas d’incidence significative en santé 
publique et son importance est essentiellement liée aux mortalités 
en élevage et aux restrictions à la commercialisation engendrées 
(Shivaprasad, 2000). La transmission verticale via la contamination 
des œufs représente le mode de transmission le plus important mais 
la transmission horizontale est aussi possible (Shivaprasad, 2000, 
Shivaprasad et al., 2016).

La pullorose sévit de manière endémique dans de nombreuses régions 
du monde (Moyen-Orient, Afrique, Asie, Amérique Centrale et du 
Sud), où elle cause encore des pertes économiques considérables 
(Teferi et al., 2016, Barrow et al., 2011). Elle a été éliminée des filières 
de productions avicoles organisées en Europe et en Amérique du 
Nord. En France, la mise en place d’une politique d’éradication 
draconienne, menée dans les années 1970, a permis de s’en 
débarrasser. Elle peut toutefois rester inféodée aux élevages familiaux 
et refaire son apparition dans les élevages professionnels de manière 
sporadique. Les risques de contamination à la faveur des échanges 
internationaux et la nécessité de préserver le caractère indemne de 
la France ont justifié l’inscription de la pullorose dans la liste des 
dangers sanitaires de catégorie 2, notamment afin d’avoir les moyens 
réglementaires de contrôler une éventuelle résurgence (encadré 1). 
Les derniers foyers observés en France remontent à 1984 et 1985 
sur des poules pondeuses, 2003 et 2004 sur des pintades et plus 
récemment en 2011 en filières Gallus gallus chair et ponte. Trois 
foyers de pullorose (S. Gallinarum) avaient alors été identifiés dans 
des filières de productions différentes du nord-ouest de la France 
(El Hassimiou Dia et al., 2012). L’origine de la contamination n’avait 
pas pu être identifiée formellement mais un lien épidémiologique 
entre ces élevages avait pu être montré, confirmé par les profils 
moléculaires des souches de S. Gallinarum isolées selon la méthode 
d’électrophorèse en champ pulsée (PFGE).

En Juillet 2019 un nouveau foyer a été signalé dans un élevage de 
cailles de chair de l’ouest de la France. Il faisait suite à un cas survenu 
huit mois plus tôt dans ce même élevage, sur le même site mais dans 
un autre bâtiment de cailles. Au regard du caractère exceptionnel 
de cet épisode et de l’importance des conséquences économiques 
et commerciales potentielles, des investigations épidémiologiques 
approfondies ont été conduites par l’Anses, en étroite collaboration 
avec les services de l’état (DGAl, DDCSPP), le vétérinaire sanitaire 

et l’éleveur. Cet élevage se situant en plein cœur d’une zone de 
production de volailles label, il s’agissait de tenter d’identifier l’origine 
du foyer et le lien possible avec le foyer initial afin de prévenir les 
risques de diffusion aux élevages voisins et de proposer des mesures 
d’assainissement efficaces. Suite à cet épisode, l’élevage a été 
dépeuplé puis assaini.

Cet élevage a fait l’objet d’un suivi rapproché et d’analyses 
bactériologiques complémentaires sur les animaux et leur 
environnement en s’appuyant sur les outils de séquençage 
moléculaire les plus récents. L’article décrit les investigations qui ont 
pu être réalisées, identifie des pratiques sanitaires à risque et propose 
des recommandations pour lutter contre cette maladie des volailles 
devenue rare en France.

Matériels et méthodes

Description du cas
Le cas s’est déclaré dans un élevage de cailles de chair de l’ouest de 
la France en juillet 2019. L’exploitation est constituée de quatre sites 
d’élevage distants de plusieurs centaines de mètres, de productions 
différentes (cailles reproductrices, cailles de chair, poulets de chair 
démarrés, volailles d’ornement, faisans et perdrix). L’éleveur est 
indépendant et possède son propre couvoir de cailles et un abattoir 
lui permettant d’écouler sa propre production de poulets et de cailles. 
L’essentiel de la production est commercialisé en circuit court, à la 
ferme et sur les marchés, à l’exception du gibier qui est commercialisé 
à l’export par une organisation de production.

Le cas s’est déclaré sur l’un des quatre sites, équipé de deux bâtiments 
contenant exclusivement des cailles de chair. Chaque bâtiment est 
séparé en deux salles d’une capacité de 12 000 animaux de même 
âge chacune. Un seul des deux bâtiments a été touché. La mortalité 
a démarré dans une des salles sur des animaux âgés de huit jours 
(mortalité cumulée de 16 % sur deux semaines). Les animaux présents 
dans l’autre salle sont légèrement plus âgés (quinze jours) et ont aussi 
été touchés, mais plus tardivement et dans une moindre mesure.

À l’autopsie, des lésions de septicémie ont été mises en évidence 
par le vétérinaire sanitaire et des organes ont été prélevés pour 
analyses bactériologiques. Des prélèvements de sang ont aussi été 
réalisés pour analyses sérologiques. Un traitement antibiotique (TMP 
sulfaméthoprime) a été immédiatement mis en place. Dans le même 
temps, une déclaration de suspicion à la DDPP a été réalisée et l’élevage 
a été mis sous Arrêté portant déclaration d’infection (APDI).

Compte tenu du caractère exceptionnel de cet épisode et de la 
complexité de la situation épidémiologique, la DGAl a sollicité 
l’assistance de l’Anses (LNR Salmonella). Un premier foyer de pullorose 
à Salmonella Gallinarum (biovar Pullorum) avait été découvert sur ce 
même site huit mois auparavant (novembre 2018), mais dans le second 
bâtiment.

Investigations épidémiologiques
L’élevage a fait l’objet d’une enquête épidémiologique approfondie 
conjointe (Anses, DDPP, vétérinaire sanitaire, éleveur) à l’aide d’un 
questionnaire portant sur la description du cas, les pratiques d’élevage, 
la biosécurité, les mouvements d’animaux et les éventuels contacts 
entre fermes. L’historique de la première infection de l’élevage à 
Salmonella Gallinarum (biovar Pullorum) a été retracé.

Une dizaine de sites d‘élevage de volailles et quelques basse-cours ont 
été recensés dans un périmètre de trois kilomètres et ont fait l’objet 
d’un suivi clinique par leur vétérinaire sanitaire comme précisé dans la 
réglementation nationale (AM du 29 mars 2011)(1). Parmi ceux-ci, deux 

(1) AM du 29 mars 2011 fixant les mesures techniques et administratives relatives 
à la lutte contre la pullorose, NOR AGRG1108929A https://www.legifrance.gouv.
fr/eli/arrete/2011/3/29/AGRG1108929A/jo/texte

Typhose aviaire et pullorose sont des maladies figurant sur la liste 
des maladies notifiables auprès de l’OIE (Code terrestre de l’OIE, 
2019). Les risques de contaminations à la faveur des échanges 
internationaux et la nécessité de préserver le caractère indemne de 
la France avaient justifié leur inscription sur la liste des maladies 
réputées contagieuses en 2006, notamment afin d’avoir les moyens 
réglementaires de contrôler une éventuelle résurgence. Depuis 
2013, la Pullorose-Typhose est classée comme danger sanitaire de 
2ème catégorie (Arrêté du 29 juillet 2013 relatif à la définition des 
dangers sanitaires de première et deuxième catégorie pour les 
espèces animales), mais reste néanmoins réglementée. Elle est 
soumise à des mesures de police sanitaire et sa déclaration au préfet 
est obligatoire (AM du 29 mars 2011 fixant les mesures techniques 
et administratives relatives à la lutte contre la pullorose).

Encadré 1. Que dit la réglementation
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sites d’élevage (un élevage de poules pondeuses plein air et un élevage 
de poulets labels) et deux basse-cours situés à proximité immédiate de 
l’élevage infecté ont fait l’objet d’une attention particulière.

Le site d’élevage de cailles infecté à fait l’objet d’un dépeuplement 
dans les jours qui ont suivi la prise de l’APDI. Les animaux des deux 
bâtiments touchés ont été euthanasiés sur site. Un suivi rapproché 
des opérations de nettoyage et de désinfection et un contrôle de leur 
efficacité a été réalisé avant la reprise de l’activité d’élevage sur le site.

Prélèvements
Des prélèvements ont été réalisés par le vétérinaire sanitaire et la DDPP 
aux trois étapes clés du suivi : (1) au moment de la suspicion clinique 
sur les animaux atteints, (2) dans le cadre de l’enquête épidémiologique 
et (3) dans le cadre des opérations de nettoyage et de désinfection. Ils 
ont été effectués à différents endroits d’intérêt : sur le site infecté pour 
confirmer le diagnostic clinique, sur les autres sites de l’élevage pour 
contrôler le statut sanitaire des autres animaux présents sur l’élevage 
(notamment les cailles reproductrices et les gibiers) et dans les élevages 
en lien épidémiologique pour rechercher une éventuelle dissémination 
à d’autres sites. Plusieurs types de prélèvements (encadré 2) ont été 
envoyés au laboratoire pour analyse : des organes d’animaux morts 
(cœurs, foies, moelles osseuses) pour recherche bactériologique, du 
sang pour recherche d’anticorps spécifiques par agglutination rapide 
sur lame (ARL), des chiffonnettes d’environnement et des ténébrions. 
Le tableau 1 recense l’ensemble des prélèvements réalisés.

Analyses
La recherche d’anticorps spécifiques de Salmonella a été réalisée 
selon la Norme NF U47-034 (Méthodes d’analyse en santé animale - 
Recherche d’anticorps spécifiques de Salmonella Pullorum Gallinarum 
dans le sérum par agglutination rapide sur lame). Les échantillons 
d’organes ont été analysés au laboratoire selon la Norme NF U47-101 

(Méthodes d’analyse en santé animale - Isolement et identification 
de tout sérovar ou de sérovar(s) spécifié(s) de salmonelles chez les 
oiseaux). La comparaison génotypique des deux souches a été réalisée 
après séquençage du génome entier (WGS), en utilisant le schéma de 
cgMSLT disponible sur la plateforme de base de données Enterobase 
pour Salmonella (http://enterobase.warwick.ac.uk/).

Résultats

Investigations épidémiologiques et suivi de l’efficacité du 
nettoyage et de la désinfection
La présence simultanée sur le même élevage de nombreuses espèces 
de volailles et de plusieurs âges sur le même site (élevage multi-âge 
et multi espèces) ont été identifiées comme des pratiques à risques 
majeures de maintien de l’infection sur l’élevage. Dans ces conditions, 
les croisements de circuits (animaux, matériel, personnel) sont 
inévitables.

L’enquête épidémiologique a par ailleurs permis de recueillir des 
informations sur l’historique du premier foyer, notamment la gestion 
des opérations de nettoyage et désinfection qui avaient suivi l’abattage 
des animaux. Le contrôle de ces opérations s’étant avéré favorable et 
la reprise de l’activité d’élevage sur le site avait été autorisée début 
2019. Le fumier issu de ce premier foyer avait été chaulé, sorti et stocké 
en tas à proximité des deux bâtiments de cailles pendant plusieurs 
mois. L’éleveur n’avait pas observé de combustion de ce tas. Le fumier 
avait ensuite été repris par un transporteur pour épandage au début 
du printemps 2019.

Concernant l’investigation des liens épidémiologiques, la production 
de cailles étant conduite en autarcie, les liens commerciaux amont et 
aval sont très limités. Aucun lien n’a été considéré comme intéressant 
à investiguer sur la période concernée. L’investigation des liens de 
voisinage et des élevages géographiquement proches n’a pas permis 
de détecter de cas clinique. Toutes les analyses bactériologiques et 
sérologiques effectuées dans le cadre des enquêtes des élevages en 
lien géographique avec le foyer se sont révélées négatives.

Dès l’élimination du troupeau infecté effectuée, le site a été soumis 
à un protocole de nettoyage et désinfection approfondi. Un contrôle 
de l’efficacité a été réalisé à leur issue. Visuellement, les bâtiments 
ont été jugés propres mais la persistance de ténébrions, notamment 
dans le sas d’élevage a été relevée lors de la visite. L’éleveur a déclaré 
être particulièrement soumis à des problèmes récurrents de ténébrions 
dans ses bâtiments d’élevage.

Analyses
Le diagnostic de pullorose a été établi suite à l’isolement de Salmonella 
Gallinarum (Salmonella enterica sp. enterica serovar Gallinarum) à 
partir des prélèvements réalisés sur les animaux morts du site suspect. 

Le diagnostic de certitude repose sur la mise en culture, l’isolement 
et l’identification de SGP à partir des organes des animaux malades 
ou morts n’ayant pas été traités avec des antibiotiques. L’isolement à 
partir de prélèvements tissulaires est nettement plus performant qu’à 
partir d’écouvillons cloacaux ou de fientes. De plus, l’identification 
de S. Gallinarum chez des oiseaux porteurs asymptomatiques et 
dans l’environnement s’avère généralement difficile. C’est pourquoi, 
la sérologie est souvent effectuée en complément ; l’agglutination 
rapide sur lame (ARL) étant le test le plus couramment utilisé. Le 
dépistage sérologique nécessite de collecter un nombre important 
d’échantillons individuels pour diagnostiquer l’infection au sein d’un 
troupeau et son interprétation requiert une grande prudence en 
raison d’un taux élevé de faux positifs. Il n’existe à l’heure actuelle 
aucun kit ELISA commercial disponible sur le marché (Code terrestre 
de l’OIE, 2018).

Encadré 2. Diagnostic de la pullorose

Tableau 1. Synthèse des prélèvements effectués et des résultats sérologiques et bactériologiques obtenus

Localisation Nature des prélèvements Résultats obtenus

Site suspect
- Sur les cailles cliniquement suspectes

Autopsies
Bactériologie (cœur, foie, moelle osseuse)

 Sérologies (60 prises de sang/bâtiment)

Septicémie 
Salmonella Infantis
Salmonella Gallinarum 
55 ARL négatif, 5 ARL positif

Autres volailles présentes sur l’élevage
- cailles reproductrices

Autopsies
Sérologies (2X60 prises de sang prélevées à 10 
jours d’intervalle

ARL négatif

Élevages de volailles dans le voisinage
- basse-cours

- élevage de pondeuses

- élevage de poulets plein air

Sérologies (4 à 60 prises de sang/bat)
ARL négatif

Sur le site suspect après les opérations de 
nettoyage et désinfection

Environnement/Chiffonettes 
Ténébrions

Salmonella Infantis
Salmonella Infantis



Un cas de pullorose dans un élevage de cailles de chair en 2019

Bulletin épidémiologique, santé animale et alimentation – 2021 ; Volume 92, article 6

4

De nouveaux prélèvements ont été envoyés au LNR Salmonella 
confirmant l’infection. Salmonella Infantis, une salmonelle résidente 
sur l’élevage depuis plusieurs années et précédemment identifiée a 
aussi été détectée. La recherche d’anticorps spécifiques de Salmonella 
Gallinarum par agglutination rapide sur lame (ARL) a permis d’identifier 
cinq sérums positifs (5/60) sur les cailleteaux du bâtiment touché.

Toutes les analyses bactériologiques et sérologiques réalisées sur les 
animaux des autres productions de l’élevage se sont révélées négatives. 
Les prélèvements d’environnement réalisés sur le site infecté ont 
permis de mettre en évidence S. Infantis, mais tous se sont révélés 
négatifs à S. Gallinarum.

Les chiffonnettes d’environnement réalisées à la suite du nettoyage 
désinfection des bâtiments ont permis de retrouver la présence de S. 
Infantis sur le sol et les murs. S. Infantis a aussi été mis en évidence 
sur des ténébrions encore présents dans le bâtiment. S. Gallinarum n’a 
pas été retrouvée. Une synthèse des résultats d’analyses est présentée 
dans le tableau 1.

Pour comparer les deux souches de S. Gallinarum après séquençage 
du génome entier, l’approche de « core-genome MLST » disponible 
dans la base de données Enterobase a été utilisée. Les souches ont 
présenté chacune un numéro de profil allélique différent (séquence 
type (ST) 199405 et ST 199407) mais, elles sont regroupées dans un 
même cluster lorsqu’une tolérance de dix variations alléliques de bases 
nucléiques. Ici les souches présentent 6 gènes de différence (ST 
199405), tolérance acceptée entre deux souches présentant un lien 
épidémiologique par le laboratoire européen de référence pour 
Salmonella (LRUE)) lorsque la méthode d'analyse des  génomes 
est appliquée. 

Discussion
L’enquête épidémiologique n’a pas permis d’identifier a 
posteriori l’origine de la contamination survenue en novembre 
2018. Dans le cas présent, une des questions posées visait à 
connaître s’il s’agissait d’une nouvelle introduction ou d’une 
résurgence de la maladie. La résurgence se définit comme la 
réapparition de la maladie dans un troupeau antérieurement 
atteint, puis assaini, sans nouvelle introduction de l’agent 
pathogène (Toma et al., 2001). Plusieurs éléments 
épidémiologiques plaident en faveur de cette hypothèse.

La première piste porte sur le maintien sur le site d’élevage du tas de 
fumier contaminé lors du premier foyer, qui a pu représenter une 
source de persistance de l’infection sur le site. Bien que l’ayant traité à 
la chaux, l’éleveur n’a pas constaté de réduction de volume de son tas 
de fumier, ni de véritable combustion. La résistance de Salmonella 
Gallinarum (biovar Pullorum) est comparable à celle des autres 
salmonelles et une incinération ou un compostage assurant une 
montée en température à 65 °C à cœur (55 °C en surface) pendant 
plusieurs jours sont nécessaires pour obtenir leur destruction et 
sécuriser les effluents (Anses – Saisine n° 2011-SA-0059). 
Probablement insuffisamment humidifié, le fumier ne serait pas 
monté suffisamment en température pour permettre son 
assainissement. Ainsi, le ruissellement au cours de la période 
hivernale, tout comme l’opération d’enlèvement du tas de fumier 
contaminé au début du printemps 2019, ont pu être à l’origine d’une 
dissémination des salmonelles encore présentes.

La présence habituelle d’une quantité importante de ténébrions 
dans cet élevage a été relevée. L’observation de ténébrions dans le 
bâtiment et dans le sas après les opérations de désinsectisation, 
dératisation, nettoyage et désinfection a alerté le vétérinaire sanitaire. 
L’hypothèse d’une persistance de l’infection via les ténébrions a 
été renforcée par les résultats des prélèvements 
d’environnement réalisés après nettoyage et désinfection sur 
lesquels S. Infantis a été détectée en des endroits habituellement 
aisés à décontaminer (murs et sol du bâtiment). Les ténébrions 
prélevés ont eux aussi été détectés positifs à S. Infantis. 

Si S. Gallinarum n’a pu être isolée directement, la présence de S. 
Infantis représente un bon indicateur du maintien d’une 
contamination salmonellique dans ce bâtiment. Au vu de ces 
résultats, les bâtiments ont fait l’objet d’une étape de nettoyage 
et désinfection supplémentaire. Un protocole de désinsectisation 
renforcé a aussi été entrepris. Les ténébrions sont connus pour être 
des réservoirs et des vecteurs mécaniques de nombreux pathogènes 
parmi lesquels des agents zoonotiques dont les salmonelles (Crippen 
et al., 2018). Dans des conditions expérimentales, il est possible de 
détecter des salmonelles dans les larves de ténébrions pendant une 
durée de sept jours à partir d’un substrat contaminé (Wynants et al., 
2019). Dans ce cas, la transmission de l’infection par ingestion est 
la voie la plus probable. D’autres vecteurs passifs sont connus pour 
transmettre S. Gallinarum, notamment les poux rouges (OIE, 2018) et 
les rongeurs. (Anderson et al., 2006) ont ainsi pu mettre en évidence 
la présence de Salmonella Pullorum sur l’intestin d’un rat piégé sur un 
foyer, présentant une similitude parfaite avec la souche identifiée sur 
les volailles.

Finalement l’utilisation d’outils de caractérisation moléculaire des 
souches de salmonelles comme le WGS, a permis de mettre en 
évidence un lien épidémiologique entre les souches de S. Gallinarum 
isolées lors des deux épisodes (formation d’un même cluster) et de 
confirmer l’hypothèse du maintien de l’infection sur le site. Ces outils 
viennent en appui aux enquêtes épidémiologiques pour identifier les 
souches liées entre elles, et ainsi confirmer ou infirmer l’existence d’un 
lien épidémiologique entre les foyers.

Des investigations approfondies ont été menées sur les cailles 
reproductrices élevées sur un des autres sites de l’élevage. La 
transmission de la pullorose peut en effet résulter d’une 
contamination verticale ou horizontale, mais la transmission verticale 
par les œufs due à une contamination des ovules représente le mode 
de transmission le plus important (Shivaprasad, 2000) ou 
indirectement, d’une transmission par contact de poussin à poussin 
dans l’éclosoir. La transmission horizontale directe ou indirecte 
semble épidémiologiquement moins importante mais elle est aussi 
décrite notamment entre fermes en lien épidémiologiques, via les 
litières, l’eau ou les aliments, les mouvements d’animaux (Eriksson et 
al., 2018) et les rongeurs (Anderson et al., 2006). Dans le cas présent, 
l’ensemble des prélèvements effectués sur les reproducteurs se sont 
révélés négatifs. La piste d’une contamination horizontale est 
privilégiée ; le fumier et les ténébrions ayant pu jouer le rôle de 
réservoir et assurer le maintien et la dissémination des bactéries sur le 
site.

Les observations faites dans les pays où la maladie demeure enzootique 
montrent que les élevages multi-âges représentent un réservoir 
important qui favorise la persistance et la diffusion de la maladie. Parmi 
ceux-ci, les élevages non commerciaux sont souvent cités comme 
susceptibles d’être des réservoirs de la maladie (Anderson et al., 2006, 
Erbeck et al., 1993). Peu suivis d’un point de vue sanitaire, ils peuvent 
représenter un risque d’autant plus important que les salmonelles y 
évoluent souvent à bas bruit, sans qu’aucun signe clinique ne soit décelé 
sur les animaux. Selon certains auteurs, la prévalence de la pullorose 
est de ce fait certainement sous-estimée (Barrow et al., 2011, Eriksson 
et al., 2018). Il est donc important de détecter et d’éliminer la pullorose 
des basse-cours afin de prévenir son introduction dans les élevages 
commerciaux. À ce titre, les basse-cours recensées à proximité du site 
atteint ont fait l’objet de visites cliniques et de prélèvements sanguins 
sur les animaux afin de s’assurer de leur statut et d’écarter leur rôle de 
réservoir éventuel.

S. Gallinarum n’a été isolée à partir d’aucun des prélèvements réalisés 
dans l’environnement. Contrairement aux salmonelles classiques 
(mobiles) dont la mise en évidence dans l’environnement à partir de 
chiffonnettes ou de prélèvements de poussières ou de fientes reste la 
méthode de choix, il est ainsi très difficile de détecter S. Gallinarum 
(Shivaprasad, 2015). La méthode d’enrichissement au sélénite-cystine 
à 37 °C, utilisable pour la recherche de S. Gallinarum est peu sensible 
et faiblement sélective pour des prélèvements d’environnement. 
L’identification de S. Infantis de manière récurrente depuis plusieurs
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années et lors du contrôle réalisé suite au nettoyage et désinfection 
est toutefois un bon indicateur du maintien possible de pathogènes de 
type salmonellique sur l’élevage. La persistance de S. Infantis malgré la 
réalisation des mesures de nettoyage et désinfection justifie pleinement 
la mise en œuvre d’une étape de décontamination supplémentaire et 
d’un protocole renforcé de lutte contre les ténébrions.

La détection d’un épisode de pullorose dans un élevage commercial 
est un évènement devenu aujourd’hui exceptionnel en France. Les 
cas observés sont rares et anciens. Toutefois, le développement 
d’élevages plein air et la multiplication d’élevages familiaux pour 
l’autoconsommation, sont susceptibles d’entraîner une ré-émergence 
de la pullorose, au même titre que d’autres maladies considérées 
aujourd’hui comme « anciennes ». Compte tenu des conséquences 
économiques et commerciales susceptibles d’être engendrées par 
cette maladie, il est indispensable de maintenir une sensibilisation 
de l’ensemble des acteurs des filières avicoles (éleveur, encadrement 
sanitaire et technique, laboratoires de diagnostic vétérinaire) pour 
être en mesure de la détecter rapidement. La maladie pouvant 
évoluer à bas bruit et se répandre largement dans les élevages non 
commerciaux avant d’être détectée, il est aussi primordial de maintenir 
des barrières sanitaires efficaces pour éviter la transmission entre les 
deux populations co-existantes de volailles commerciales et non 
commerciales.

Remerciements
Les auteurs remercient l’éleveur ainsi que les agents de la Direction 
départementale en charge de la protection des populations d’Ille-et-
Vilaine qui nous ont accompagnés dans nos investigations.

Références bibliographiques
Anderson, L. A., D. A. Miller, and D. W. Trampel. 2006. “Epidemiological 
investigation, cleanup, and eradication of pullorum disease in adult 
chickens and ducks in two small-farm flocks.” Avian Dis 50 (1):142-7. doi: 
10.1637/7397-062105R.1.

Anses – Saisine n° 2011-SA-0059. « AVIS de l’Agence nationale de sécurité 
sanitaire de l’alimentation de l’environnement et du travail relatif à la 
gestion sanitaire d’un foyer de pullorose. » 1-10.

Barrow, P. A., and O. C. Freitas Neto. 2011. “Pullorum disease and fowl 
typhoid--new thoughts on old diseases: a review.” Avian Pathol 40 (1):1-13. 
doi: 10.1080/03079457.2010.542575.

Crippen, T. L., C. L. Sheffield, R. C. Beier, and D. J. Nisbet. 2018. “The 
horizontal transfer of Salmonella between the lesser mealworm 
(Alphitobius diaperinus) and poultry manure.” Zoonoses Public Health 65 
(1):e23-e33. doi: 10.1111/zph.12404.

El Hassimiou Dia, M., S. Le Bouquin, M.L. Vignaud, E. Bonin, H. Sadonès, 
V. Michel, S. Granier, F. Moury, and A. Brisabois. 2012. « Investigations
épidémiologiques et microbiologiques de récents foyers de typhose et de 
pullorose chez les volailles en France. » Bulletin épidémiologique, santé
animale et alimentation 48:10-13.

Erbeck, D. H., B. G. McLaughlin, and S. N. Singh. 1993. “Pullorum disease 
with unusual signs in two backyard chicken flocks.” Avian Dis. 37:895–897.

Eriksson, H., R. Soderlund, L. Ernholm, L. Melin, and D. S. Jansson. 2018. 
“Diagnostics, epidemiological observations and genomic subtyping in an 
outbreak of pullorum disease in non-commercial chickens.” Vet Microbiol 
217:47-52. doi: 10.1016/j.vetmic.2018.02.025.

OIE. 2018. “FOWL_TYPHOID AND PULLORUM DISEASE.” In Manual of 
Diagnostic Tests and Vaccines for Terrestrial Animals, edited by OIE.

Shivaprasad, H.L. 2015. “Pullorose et typhose.” In Manuel de pathologie 
aviaire, edited by J. Brugère-Picoux, J.P. Vaillancourt, H.L. Shivaprasad, D. 
Venne and M. Bouzouaia, 287-292.

Shivaprasad, H.L., and P.A Barrow. 2016. “Pullorum disease and fowl 
typhoid.” In Diseases of Poultry, edited by D.E. Swayne, Glisson, J.R., 
McDougald, L.R., Nolan, L.K., Suarez, D.L., Nair, V. , 678–693.

Shivaprasad, HI. 2000. “Fowl typhoid and pullorum disease.” Rev. sci. tech. 
Off. int. Epiz. 19 (2):405-424.

Teferi, M., and A. Nejash. 2016. “Epidemiology and Economic Importance 
of Pullorum Disease in Poultry: A Review.” Glob Vet 17 (3):228-237. doi: 
10.5829/idosi.gv.2016.17.03.103123.

Toma, B, B Dufour, M Sanaa, J-J Bénet, A Shaw, F Moutou, and A Louza. 
2001. Epidémiologie appliquée à la lutte collective contre les maladies 
animales transmissibles majeures. AEEMA ed. 1 vols. Vol. 1. Maisons-Alfort, 
France.

Wynants, E., L. Frooninckx, S. Van Miert, A. Geeraerd, J. Claes, and L. Van 
Campenhout. 2019. “Risks related to the presence of Salmonella sp. during 
rearing of mealworms (Tenebrio molitor) for food or feed: Survival in the 
substrate and transmission to the larvae.” Food Control 100:227-234. doi: 
10.1016/j.foodcont.2019.01.026.





Santé animale - alimentation

2021

Approche combinée d’analyses de séries temporelles et génomiques / exemple de la détection d’une 
augmentation de la présence de Salmonella Goldcoast en filière avicole.
Combined approach of time series and genomic analyses: example of the detection of an increase in the 
occurrence of Salmonella Goldcoast  in the French poultry sector

Résumé
Les salmonelles, bactéries ubiquitaires, représentent la 
deuxième cause la plus fréquente de toxi-infections alimentaires 
bactériennes en France et en Europe. Dans ce contexte, l’Anses 
exerce une activité de surveillance de la chaîne alimentaire via 
le réseau Salmonella qui centralise, depuis plus de vingt ans, des 
résultats de sérotypage de salmonelles d’origine non humaine. 
Un outil statistique d’analyse de séries temporelles a été 
développé pour analyser ces données de surveillance. Il permet 
de détecter précocement des augmentations inhabituelles de la 
présence de certains sérovars aux niveau national, régional ou 
encore dans une filière spécifique, susceptible de présenter un 
risque pour le consommateur. Le couplage de cette approche 
statistique et de l’analyse génomique des souches permet 
de caractériser finement ces évènements inhabituels d’un 
point de vue épidémiologique. Cet article décrit un exemple 
de cette approche combinée déployée suite à l’augmentation 
inhabituelle de la détection de Salmonella Goldcoast au cours de 
la période 2018-2019 en France. Les analyses épidémiologiques 
et génomiques ont mis en évidence un cluster majoritaire lié 
à la filière avicole.

Mots-clés :
Salmonella, génomique, statistiques, épidémiologie, 
évaluation du risque sanitaire

Abstract
Combined approach of time series and genomic analyses: 
example of the detection of an increase in the occurrence of 
Salmonella Goldcoast in the French poultry sector
Salmonella, an ubiquitous bacteria, is the second-most frequent 
cause of bacterial food poisoning in France as well as in Europe. In 
this context, ANSES monitors the food chain via the Salmonella 
network, which has been centralizing serotyping results for non-
human Salmonella for more than 20 years. A statistical tool for 
time series analysis has been developed for these data, enabling 
the early detection of unusual increases in specific serotypes at 
the national or regional level, or in a given sector. Coupling this 
statistical approach with the genomic analysis of strains makes 
it possible for these events to be characterized with a very high 
degree of precision. This article describes an example of this 
combined approach used for an unusual increase in Salmonella 
Goldcoast during the 2018-2019 period in France. 
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Introduction
Salmonella est une bactérie pathogène pour l’homme. Ubiquitaire, 
elle peut être détectée chez l’homme, les animaux, les aliments 
destinés à l’homme ou aux animaux, dans les environnements de 
production et les écosystèmes. Cette bactérie est la deuxième cause 
de toxi-infections alimentaires collectives en France et la seconde en 
Europe, après Campylobacter (EFSA 2019, Réseau Salmonella 2020). 
Les cas d’infections humaines d’origine alimentaire résultent le plus 
souvent d’une perte de maîtrise de l’hygiène à un stade de la chaîne 
agro-alimentaire (pratiques d’élevage, transformation des aliments, 
préparation au stade de la consommation). Les salmonelles d’origine 
animale peuvent également se retrouver dans l’environnement naturel 
toujours difficile à maitriser, et contaminer les filières de production 
alimentaire (David et al. 2011). De plus, 95 % des cas de salmonelloses 
humaines sont dus à une contamination alimentaire (Van Cauteren 
et al. 2018).

L’impact des salmonelles dans les toxi-infections alimentaires 
collectives souligne la nécessité de renforcer les activités de 
surveillance et de vigilance, pour la détection de sérovars émergents, 
en identifiant le plus précocement possible, sur la chaîne alimentaire et 
dans l’environnement naturel (écosystème) et d’élevage, les situations 
présentant un risque pour le consommateur ou signifiant une perte de 
maitrise sanitaire à un stade de la chaine alimentaire.

Dans cette perspective, des outils statistiques d’analyses de séries 
temporelles pour la détection d’augmentation inhabituelle du nombre 
de souches de salmonelles ont été déployés sur les données de 
surveillance des salmonelles d’origine humaine et non humaine, pour 
une coordination de la surveillance nationale (Guillou et al. 2010 ; 
Danan et al. 2011).

Les données nationales du réseau Salmonella recensent de 2010 
à 2017, de 3 à 20 souches chaque année de Salmonella Goldcoast 
(S. Goldcoast). Ce sérovar a déjà été identifié, au niveau européen, 
comme responsable de plusieurs toxi-infections alimentaires 
collectives liées notamment à la consommation de pâté, de salami 
ou encore de bulot (Inns et al. 2013, Scavia et al. 2013, Threlfall et al. 
1986). En octobre 2018, une augmentation significative du nombre de 
souches reçues par le réseau a été observée en France. Cet évènement 
précède une alerte RASFF (Rapid Alert System for Food and Feed) 
notifiée par les autorités néerlandaises en lien avec de la viande 
fraiche de porc provenant de Belgique (AFSCA 01/12/2018). Cet article 
décrit l’ensemble de l’approche ayant permis de mettre en évidence 
et de caractériser cette augmentation inhabituelle du nombre de 
souches de S. Goldcoast détectées en France dans la filière avicole 
entre octobre 2018 et novembre 2019. 

Matériels et méthodes

Dispositif de surveillance des salmonelles d’origine 
non humaine 
Au niveau national, les salmonelles d’origine non-humaine sont 
surveillées dans le contexte d’une réglementation de santé publique 
vétérinaire ( «  Paquet Hygiène »), par les opérateurs de la chaîne 
alimentaire et les autorités compétentes, avec l’appui du Laboratoire 
National de Référence Salmonella (LNR Anses site de Ploufragan et LNR 
associé Anses LSAl site de Maisons-Alfort). La réglementation est fondée 
sur une analyse de risque qui privilégie une surveillance dès l’amont 
des filières présentant le plus de risques pour l’homme (filière avicole 
en particulier). A cette surveillance sectorielle, s’ajoute un dispositif 
national de surveillance transversale, toutes filières confondues, animé 
par l’Anses depuis plus de vingt ans : le réseau Salmonella (David et al. 
2011 ; Danan et al. 2012) (cf. encadré ci-dessous).

Algorithmes statistiques pour la détection d’évènements 
inhabituels
Chaque semaine, les données du réseau Salmonella (souches analysées 
et métadonnées transmises) sont analysées par trois algorithmes 
d’analyses de séries temporelles: Farrington, RKI (algorithmes 
développés par le Robert Koch Institut) et Bayes (Bédubourg et al. 
2017). Chacun des trois algorithmes réalise une prédiction du nombre 
de souches attendu d’un sérovar pour une semaine S en fonction du 
nombre de souches observé pour ce sérovar sur la même semaine S 
au cours des trois années précédentes (N-1, N-2, N-3). D’un point de 
vue statistique, cette approche permet de tenir compte de la possible 
saisonnalité de certains sérovars. Les prédictions et les effectifs réels 
sont alors comparés. Si les deux valeurs ont une différence significative 
(intervalle de prédiction alpha≤0,01), un signal est déclenché. Une 
alarme statistique est produite pour un sérovar, si au moins deux des 
trois algorithmes déclenchent un signal. La combinaison de ces trois 
algorithmes avec des spécificités et des sensibilités différentes permet 
une détection optimale d’augmentation inhabituelle du nombre de 
souches d’un sérovar donné. 

Dans le cas où les algorithmes de Farrington, RKI et Bayes ne convergent 
pas (cas des sérovars rares), une méthode de calculs adaptée aux petits 
effectifs est utilisée. Cette analyse consiste à comparer le nombre 
de souches observé d’un sérovar en une semaine S de l’année N, 
avec le nombre de souches prévues à partir des observations des 
trois semaines (S, S-1, S-2) des deux années précédentes (N-1, N-2), 
permettant la mise en évidence de l’émergence de sérovars rares 
sur un pas de temps court. Une alarme statistique est générée si les 
effectifs réels dépassent la valeur maximale observée, pour la même 
semaine S, au cours des deux années précédentes. 

Le Réseau Salmonella :
Le réseau Salmonella est un dispositif de surveillance évènementielle contribuant à caractériser la diversité et l’évolution spatio-
temporelle des souches circulant dans les secteurs de la santé et production animales, l’alimentation humaine et animale, l’environnement 
des ateliers de production et l’écosystème naturel (eaux fluviales, eaux de réseau, boues, par exemple). Son fonctionnement repose sur 
le volontariat de 130 laboratoires publics ou privés, repartis sur l’ensemble du territoire (Leclerc et al. 2019). Il centralise l’ensemble 
des résultats de sérotypage effectués par le laboratoire de sécurité des aliments et les laboratoires partenaires. Ceux-ci transmettent 
leurs résultats à l’aide de tableaux récapitulatifs (« récapitulatifs ») rassemblant, par secteur, des informations (métadonnées) pour 
chaque souche sérotypées. Les métadonnées précisent, par exemple : date et lieu de prélèvement, origine (filière) de la matrice de 
l’échantillon prélevé, laboratoire fournisseur, contexte des analyses (autocontrôle, alertes). Chaque année le réseau reçoit de ses 
laboratoires partenaires plus de 3 000 souches à analyser et environ 10 000 résultats de sérotypage et métadonnées liées à chacun 
des isolats (« récapitulatif ») (Réseau salmonella, inventaire 2018).
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Les résultats (alarmes statistiques, courbe d’évolution temporelle 
sur dix ans, informations épidémiologiques associées aux sérovars à 
l’origine des alarmes) sont visualisés dans une interface Web R Shiny, 
consultable uniquement par les gestionnaires du réseau Salmonella 
en charge de l’interprétation des résultats.

Répartition géographique 
La répartition géographique des lieux d’isolement des souches est 
visualisée à l’aide du logiciel R à l’aide du package GADMtools.

Sélection des souches
En cas de détection d’une alarme statistique sur un sérovar donné, 
l’ensemble des métadonnées associées aux souches inclues dans 
l’alarme est analysé. Cette analyse permet de s’assurer que l’alarme 
statistique observée n’est pas due à un artéfact de fonctionnement 
suite à l’intégration de doublons ayant les mêmes dates de 
prélèvement, de matrices, de lieux de prélèvement et de contextes.

Analyses génomiques des souches 
L’analyse des métadonnées permet d’identifier et de sélectionner les 
souches à analyser par séquençage complet du génome. Les données 
de séquençage vont permettre une analyse du polymorphisme 
nucléotidique (SNP : single Nucleotide polymorphisme) des souches 
analysées par rapport à une souche de référence. 

Ainsi, suite à l’alarme statistique liée à la détection d’une augmentation 
du nombre de souches S. Goldcoast déclenchée en octobre 2018, 
l’ensemble des souches de ce sérovar collectées par le réseau Salmonella 
sur la période de l’alarme (octobre 2018 à mars 2019) a été séquencé. 

- Profil Multi-Locus Sequence Typing (MLST*) 
Une première caractérisation génotypique a été réalisée à partir des 
séquences de sept gènes de ménage* (aroC, dnaN, hemD, hisD, purE, 
sucA, etthrA) pour chaque souche en utilisant le service MLST du Center 
for Genomic Epidemiology (CGE : https://cge.cbs.dtu.dk/services/MLST/). 
Cette analyse permet de déterminer le profil MLST directement à partir 
des reads (non-assemblés) issus du séquençage complet du génome.

- Analyse Single Nucleotide Polymorphisme (SNP*)
L’analyse SNP permet une caractérisation génomique plus fine, fondée 
sur l’ensemble du génome des souches analysées. L’objectif de cette 
méthode est d’observer la variation nucléotidique des séquences 
des souches analysées par rapport à une souche de référence la 
plus proche possible des génomes analysés. Cette approche permet 
d’apprécier la proximité phylogénétique des souches étudiées.

Les séquences des génomes des souches de S. Goldcoast ont été 
comparées par une analyse SNP avec pour référence la souche 
humaine R18.0877 (Biosample SAMN11129919) isolée à Taiwan en 
2018 (Sevellec et al. 2018). La visualisation de l’arbre phylogénétique 
a été obtenue à l’aide de la library phytools du logiciel R.

Les données de séquençage de quatre souches, deux appartenant au 
cluster majoritaire identifiées par la méthode SNP (2019LSAL00348, 
2019LSAL00068), et deux souches n’appartenant pas à ce cluster 
(issues de prélèvements d’alimentation animale et de prélèvements 
d’alimentation humaine  : lait) ont été intégrées dans la base de 
données EnteroBase. EnteroBase est une base de données génomiques 
internationale (Zhou et al. 2020) rassemblant aujourd’hui plus 
de 288  000 génomes de Salmonella isolées chez l’homme, 
l’environnement, l’alimentation ou l’animal.Afin de comparer les 
souches d’origine non-humaine avec les souches d’origine humaine, 
le Centre national de référence des Escherichia coli, Shigella et 
Salmonella (CNR-ESS) a soumis sur EnteroBase l’ensemble des souches 
de S. Goldcoast de profil MLST 358 isolées en France sur la période 
étudiée (n = 15). Les modules d’analyse cg MLST et de visualisation 
graphique d’Enterobase ont été utilisés pour réaliser la comparaison 
des données génomiques avec les séquences des souches humaines. 

Résultats

Alarmes statistiques 
Une augmentation significative du nombre de souches S. Goldcoast 
reçues par le réseau Salmonella a été observée en octobre 2018. Cette 
augmentation a été confirmée après intégration des récapitulatifs 
envoyés (cf. encart) par les laboratoires partenaires du réseau 
Salmonella (figure 1). 
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Figure 1. Évolution temporelle du nombre de souches 
et « récapitulatifs » de Salmonella Goldcoast collectés 
par le réseau Salmonella

Le nombre de souches de S. Goldcoast recensées par le réseau Salmonella 
entre octobre 2018 et novembre 2019 a atteint un total de 197 (souches 
et récapitulatifs), contre sept l’année précédente durant la même 
période. Une majorité des souches (n= 172) est issue de prélèvements 
effectués dans la filière avicole. Les autres souches proviennent de la 
filière porcine (n=7), de prélèvements d’aliments pour animaux (n= 6), 
de la filière bovine (n=2), et du secteur de la santé animale mais sans 
précision de la filière (n=10). La répartition géographique indique que 
les prélèvements dans lesquels les souches de S. Goldcoast ont été 
isolées proviennent de 24 départements et huit régions principalement 
dans l’Ouest de la France (région Pays de la Loire et ses départements 
limitrophes) représentant 78 % des souches recensées (figure 2).Les 
données nationales du réseau Salmonella, recensent de 2010 à 2017, 
de 3 à 20 souches chaque année de S. Goldcoast. Jusqu’en 2015, 61 % 
de ces souches étaient isolées dans des aliments d’origine porcine. A 
partir de 2016, la proportion de souches isolées dans le secteur de la 
santé et production animales de la filière avicole devient majoritaire 
(64 %) (données non présentées ici).

Analyses génomiques
La totalité des souches réceptionnées à l’Anses sur la période octobre 
2018 à mars 2019 (n=31), période concentrant le maximum de 
souches de ce sérovar réceptionnées par le réseau Salmonella, a fait 
l’objet d’un séquençage complet du génome. Ces souches proviennent 
de onze départements, principalement des régions Bretagne et Pays 
de la Loire, 27 souches de la filière avicole, dont 24 sont issues de 
production primaire de volailles (Gallus gallus) et trois d’aliments 
destinés à l’homme (viande ou carcasse de poulet), deux souches 
d’alimentation animale et deux souches isolées de lait de vache. 
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L’analyse MLST montre que l’ensemble des souches appartient au 
profil MLST 358 ; ce qui ne permet pas de distinguer les souches 
entre elles. 

L‘analyse SNP a permis de les discriminer, en mettant en évidence 
un cluster majoritaire (n= 27) constitué exclusivement de souches 
provenant de la filière avicole. Ce cluster est caractérisé par une 
variation nucléotidique inférieure à dix nucléotides (en vert dans 
la figure 3)  ; ces souches peuvent donc être considérées proches 
génétiquement Pightling et al. (2018). 

Les données épidémiologiques associées aux données génomiques, 
tendent à conforter l’hypothèse d’un lien entre ces souches. En 
effet les informations sur les lieux de prélèvement indiquent que 
la majorité des souches composant ce cluster a été isolée dans les 
régions Bretagne et Pays de la Loire (n=24). Par ailleurs, au sein de ce 
cluster, trois souches, ont été détectées en région Auvergne-Rhône-
Alpes (Figure 3). 

Aucun lien génomique n’a pu être mis en évidence entre ce cluster 
et les autres souches isolées de l’alimentation animale ou de lait 
(en rouge sur la figure 3). 

Comparaison avec les souches humaines
La comparaison des souches humaines et non-humaines sur la base 
de données EnteroBase a montré une variation allélique supérieure à 
30 allèles. Cette importante différence n’est pas en faveur d’un lien 
génomique entre ces souches (Figure 4, page 5). 

Discussion - Conclusion
L’analyse statistique de séries temporelles utilisée dans cette étude 
a permis de détecter l’augmentation du sérovar Goldcoast à partir 

des résultats de sérotypage des salmonelles d’origine non-humaine 
centralisés par le réseau Salmonella. Les données épidémiologiques ont 
mis en évidence que cette augmentation était liée à la filière avicole 
principalement dans les régions Pays de la Loire et dans le nord de 
la Nouvelle-Aquitaine, bassins de production avicole (ITAVI 2018). 
Au niveau international, ce sérovar est uniquement décrit en filière 
porcine (AFSCA 01/12/2018, Feng et al. 2019, Roschanski et al. 2019). 
De même, les cas de toxi-infections alimentaires rapportés à ce sérovar 
sont généralement dus à la consommation de produits issus de la filière 
porcine, comme en Allemagne en 2001 (Bremer et al. 2004) ou en 
Hongrie et Italie en 2009-2010 (Scavia et al. 2013). En France, bien que 
S. Goldcoast n’a jamais été décrit comme responsable de toxi-infection 
alimentaire, les données nationales du réseau Salmonella indiquent 
que ce sérovar était détecté préférentiellement dans la filière porcine 
jusqu’en 2015 avec une augmentation de son isolement en filière avicole 
à partir de 2016. Le lien entre les souches isolées des secteurs porcin et 
avicole pourrait être approfondi par l’analyse génomique des souches, 
afin d’explorer l’hypothèse d’une contamination intersectorielle. 

La proximité phylogénétique des souches de la filière avicole des 
régions Bretagne, Pays de la Loire et Auvergne-Rhône-Alpes a été 
démontrée par l’analyse génomique. Ces observations soulèvent des 
questions, non explorées dans cette étude, sur les éventuels liens 
entre les élevages (origine commune de l’alimentation animale, liens 
commerciaux, etc.). Ce type de liens sont en effet des facteurs de 
risque connus de diffusion de la contamination entre les élevages au 
niveau national. 

Les analyses génomiques n’ont pas mis en évidence de lien entre 
les souches nationales d’origine non-humaine et les souches 
humaines accessibles dans la base EnteroBase. A Taiwan, les récents 
résultats de surveillance de S. Goldcoast chez l’homme ont montré 
une augmentation significative de souches présentant une multi-

Figure 2. Répartition géographique des souches et récapitulatifs 
de Salmonella Goldcoast collectés par le réseau Salmonella sur 
la période d’octobre 2018 à novembre 2019

Figure 3. Distribution phylogénétique des SNP du panel de 
souches de Salmonella Goldcoast corrélées au lieu et à la filière 
d’isolement (n=31). En rouge les souches isolées de 
prélèvement autre que la filière avicole (pointillés verts)
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résistance aux antibiotiques (Liao et al. 2019) non observée sur les 
souches françaises étudiées (données non présentées ici). Bien que les 
données du réseau Salmonella indiquent un retour depuis novembre 
2019, à des niveaux comparables aux années antérieures à 2018, une 
attention particulière sera maintenue sur ce serovar dans le cadre des 
activités de surveillance du réseau Salmonella. Ces informations sont 
également à partager en temps réel avec le CNR-ESS et les autorités 
sanitaires compétentes, afin d’optimiser la vigilance nationale et 
réduire, le cas échéant, l’exposition du consommateur.

Appliqué aux données du réseau Salmonella, le couplage des outils 
statistiques et du séquençage complet du génome des souches permet de 
caractériser finement des situations d’augmentation inhabituelle de souches 
possiblement reliées d’un point de vue épidémiologique et génomique, au 
niveau national, régional ou encore dans une filière spécifique.

Glossaire
Récapitulatifs : résultats de sérotypage et métadonnées associées aux 
souches sérotypées par les laboratoires partenaires transmis au réseau 
Salmonella.

Gène de ménage : gène s’exprimant dans tous les types cellulaires et 
indispensable à la survie de la cellule.

MLST : Multi-Locus Sequence Typing : méthode consistant à séquencer 
un ensemble de fragments d’ADN, amplifiés par PCR, provenant d’autant 
de gènes de ménage. Pour chaque fragment, des séquences différentes 
représenteront des allèles différents.

cg MLST  : core génome MLST : méthode reposant sur l’analyse de 
l’ensemble des gènes conservés au sein d’une même espèce. Pour chaque 
gène, des séquences différentes représenteront des allèles différents.

SNP : Single Nucleotide Polymorphisme : polymorphisme de l’ADN dans 
lequel deux génomes diffèrent sur un segment donné par une seule paire 
de bases.
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