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RÉSUMÉ 

Plusieurs panzooties d’influenza aviaire hautement pathogène (IAHP) liées à des virus de la lignée 

A/goose/Guangdong/1/1996 ont fortement touché les filières avicoles mondiales depuis 2003. En 2018, ces 

panzooties avaient déjà atteint près de 68 pays avec plus de 500 millions de volailles mortes ou abattues. 

Actuellement, les panzooties d’IAHP représentent toujours un risque très important comme le démontrent celles 

de 2014-2015 et 2016-2017. Leurs conséquences sont considérables en termes de santé animale et de par le 

potentiel risque zoonotique, de santé humaine ; sans oublier les conséquences économiques du fait des mortalités, 

des abattages et des restrictions commerciales associées. Au travers d’exemples de panzooties d’IAHP, de cas de 

transmission transfrontalière et des caractéristiques du réseau mondial de commerce de volailles vivantes et des 

pays exportateurs, nous présentons les rôles et risques respectifs de l’avifaune sauvage migratrice et du commerce 

de volailles vivantes dans la transmission transfrontalière de l’IAHP. Sont ensuite exposées les implications des 

caractéristiques de cette transmission pour la lutte et la prévention de ces panzooties d’IAHP. 

Mots-clés : influenza aviaire hautement pathogène, IAHP, maladie transfrontalière, panzootie, lutte et prévention. 

 

ABSTRACT 

Several panzootics of highly pathogenic avian influenza (HPAI) linked to A/goose/Guangdong/1/1996 lineage 

viruses have affected the global poultry industry since 2003. By 2018, these panzootics had already reached nearly 

68 countries with more than 500 million dead or culled poultry. Currently, HPAI panzootics are still a very 

significant risk, as demonstrated by those of 2014-2015 and 2016-2017. The consequences of these are 

considerable in terms of animal health and of human health due to the potential zoonotic risk, as well as in 

economic terms due to associated mortality, slaughter and trade restrictions. Through examples of HPAI 

panzootics, cases of transboundary transmission and the characteristics of the global trade network for live 

poultry and exporting countries, we present the respective roles and risks of migratory wild birds and live poultry 

trade in the transboundary transmission of HPAI. The implications of the characteristics of this transmission for 

the control and prevention of these HPAI panzootics are then presented. 

Keywords: Highly pathogenic avian influenza, HPAI, Transboundary disease, Panzootic, Control and prevention. 
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I - INTRODUCTION 

 

L’influenza aviaire (IA) est une maladie infectieuse 

causée par des virus influenza de type A appartenant 

à la famille des Orthomyxoviridae. Il s’agit de virus 

enveloppés à ARN segmenté (8 segments). Ils 

présentent une variabilité antigénique liée aux 

protéines de surface de leur enveloppe, 

hémagglutinine (H) et neuraminidase (N), ce qui 

permet de classer ces virus selon leur sous-type H (1 

à 16) et N (1 à 9). Leur variabilité génétique résulte 

de deux processus. D’une part, il y a au cours du 

temps, l’accumulation de mutations sur le génome 

des virus et, d’autre part, il existe dans le cas de co-

infection de cellules par différents virus IA, des 

réassortiments des segments d’ARN issus de ces 

virus au sein des nouveaux virus produits par ces 

cellules (figure 1). Pour les virus IAHP de sous-type 

H5 appartenant à la lignée Goose/Guangdong/96, un 

système formel de nomenclature des clades a été 

établi pour les séquences d'hémagglutinine [Smith et 

al., 2015], disponible à l'adresse : 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/25966311. 

Figure 1 

Variabilité des virus IA : deux processus à l’œuvre 

 

 

 

 

Les risques sanitaires liés aux souches IA ont des 

conséquences tant en santé animale (chez les 

volailles et les oiseaux sauvages) qu’en santé 

humaine. Ainsi, certaines souches représentent un 

risque zoonotique avéré pouvant aller jusqu’à la 

mort des personnes infectées. Les souches 

zoonotiques connues à ce jour sont principalement 

de sous-type H5 et H7 ; dans une moindre mesure, il 

existe aussi des souches zoonotiques de sous-types 

H9, H10 et H6 [Widdowson et al., 2017 ; Huo et al., 

2018]. Pour les volailles, la pathogénicité des 

souches virales varie de l’infection asymptomatique 

à des mortalités pouvant atteindre près de 100 % des 

individus. Ceci est en lien avec la multiplication 

virale au sein de l’hôte qui, pour les souches classées 

faiblement pathogènes (FP), se réalise dans les 

sphères respiratoires et digestives alors que, pour 

celles classées hautement pathogènes (HP), elle a 

lieu également dans d’autres organes, voire dans tous 

les organes (figure 2). Via les phénomènes de 

mutations et/ou de réassortiments, des souches FP 

peuvent devenir HP. À ce jour, les seuls sous-types 

représentés parmi les souches classées HP sont les 

sous-types H5 et H7. Le caractère zoonotique d’une 

souche virale est indépendant de son pathotype 

hautement ou faiblement pathogène pour les 

volailles, ainsi que l’illustre la souche IAFP H7N9 

de caractère zoonotique avéré qui circule en Asie 

depuis 2013 [Su et al., 2017]. 

Du fait de la multiplication dans les sphères 

respiratoires et digestives, la transmission inter-

hôtes directe peut se réaliser par voie aérienne, via 

les aérosols, et par les fientes. La transmission 

indirecte se réalise via tout vecteur souillé ou 

contaminé (fientes/poussières, etc.) et dépend des 

conditions environnementales qui influent sur la 

survie du virus (humidité, température, etc.). On 

considère les oiseaux d’eau sauvages comme les 

réservoirs naturels des virus IA de type A.  

 

                                                                                 Réassortiments 

 

Mutations                          
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Figure 2 

Pathogénicité des souches d’influenza aviaire 

 

 

Un cycle dynamique d'infection se produit chez les 

espèces aviaires aquatiques, dont beaucoup sont 

migratrices, et entre ces oiseaux, la volaille et 

d'autres espèces. Bon nombre des introductions du 

virus de l’avifaune vers d’autres espèces sont 

transitoires, alors qu'à l'occasion, certains de ces 

virus IA évoluent pour s'adapter à des hôtes 

spécifiques autres que les oiseaux aquatiques 

sauvages (figure 3). Ces transmissions intra et 

interspécifiques sont dépendantes des souches 

virales. Un autre élément important dans 

l’épidémiologie de l’IA est que l’expression clinique 

de l’infection dépend également de l’espèce. Ainsi, 

les palmipèdes peuvent être particulièrement 

résistants à certaines souches d’IAHP (infection 

inapparente) tandis que les poulets et les dindes 

peuvent être plus sensibles [Pantin-Jackwood et al., 

2009]. 

 

Figure 3 

Cycles d’infection des virus d’influenza aviaire intra et inter-espèces 

 
 

 

Depuis 2003, il y a eu quatre grandes vagues d’IAHP 

intercontinentales. Toutes ces panzooties d’IAHP 

sont liées à des virus de la lignée 

A/goose/Guangdong/1/1996.  

La première vague, due à une souche d’IAHP 

zoonotique de clade 2.2 et de sous-type H5N1, a 

débuté en 2003 en Chine et s’est répandue 

mondialement en 2005 et 2006 jusqu’au Moyen-

Orient, Europe, Afrique de l’Est et de l’Ouest 

(figure 4) [Smallman-Raynor et Cliff, 2008]. 

La deuxième vague, d’une souche de clade 2.3.2.1c, 

sous-type H5N1, était non zoonotique. Elle s’est 

répandue du nord-est de la Chine jusqu’à l’Europe 

de l’Est entre 2009 et 2010 (figure 5) [FAO, 2016]. 

En 2013, ces panzooties avaient déjà atteint près de 

65 pays avec plus de 400 millions de volailles mortes 

ou abattues [FAO, 2013]. 

 

 

 

multiplication virale habituelle = sphères respiratoire et digestive 

pas de signe clinique 

symptômes respiratoires 

chute de ponte 

troubles digestifs, 

respiratoires 

parfois nerveux 

mortalité 

multiplication virus HP = sphères respiratoire et digestive + tous les autres organes 

FP 

HP 
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Figure 4 

Étendue géographique des foyers déclarés lors de la panzootie d’IAHP H5N1 de 2003 à 2006 dans le 

monde (source FAO Empres-i : http://empres-i.fao.org/eipws3g/) 

 
 

Figure 5 

Diffusion transcontinentale de l’IAHP H5N1 clade 2.3.2.1c de l’Asie Centrale à l’Europe 

et l’Asie du sud de mai 2009 à avril 2010 

(source : [FAO, 2016]) 
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La troisième vague intercontinentale d’IAHP a eu 

lieu en 2014/2015. Elle était en fait due à deux 

lignées virales. La première, de clade 2.3.2.1c et 

sous-type H5N1, non zoonotique, s’est répandue 

depuis l’Asie jusqu’au Moyen-Orient, l’Afrique de 

l’Est et le Cameroun. Bien qu’aucun cas d’infection 

humaine associée n’ait été confirmé après 

l’expansion panzootique de ce virus, on peut 

toutefois signaler la détection antérieure (au Canada, 

en fin d’année 2013) d’un cas humain mortel isolé, 

chez un voyageur de retour de Chine et infecté par 

un virus H5N1 d’un génotype apparenté à celui des 

virus panzootiques précédents [Pabbaraju et al., 

2014 ; Monne et al., 2015]. La seconde lignée virale 

impliquée, de clade 2.3.4.4 et sous-types 

H5N8/N2/N1, non zoonotique, s’est répandue 

depuis l’Asie orientale, Corée, Japon, Sud-est 

asiatique, jusqu’en Europe et en Amérique du Nord. 

La quatrième vague était due à une souche d’IAHP 

non zoonotique de clade 2.3.4.4 et de sous-types 

H5N8/N5/N6. Elle a débuté en 2016 en Asie et s’est 

propagée en 2016/2017 pour atteindre le Moyen-

Orient, l’Europe, et l’Afrique de l’Est, de l’Ouest, du 

Centre, jusque l’Afrique du Sud. 

De janvier 2013 à août 2018, les panzooties d’IAHP 

ont affecté 68 pays avec 122 millions de volailles 

mortes ou abattues [OIE, 2018]. 

Les panzooties d’IAHP ont été responsables de 

pertes économiques extrêmement importantes, non 

seulement dues aux mortalités dans les élevages et 

aux abattages de volailles dans le cadre de la gestion 

des foyers, mais également en lien avec les 

restrictions commerciales pour les pays exportateurs 

affectés par la maladie. Ainsi, aux Etats-Unis en 

2015, les restrictions d’exportation dues à l’IAHP, 

ont entrainé une perte estimée de 1,1 milliard de 

dollars dans le secteur du poulet de chair 

comparativement à l’année 2014 [Ramos et al., 

2017]. 

Pour la santé humaine, l’IAHP H5N1 zoonotique a 

été responsable de 860 cas cliniques recensés ayant 

entrainé 454 décès (source : World Health 

Organization (OMS) avril 2019. 

https://www.who.int/influenza/human_animal_inter

face/2019_04_09_tableH5N1.pdf?ua=1). 

Face aux risques sanitaires et économiques 

considérables représentés par ces panzooties, deux 

questions majeures se posent. Quels sont les 

mécanismes et risques de diffusion de l’IAHP à 

l’échelle du globe ou de régions du globe ? Et quels 

sont les moyens de lutte et de prévention adéquats 

contre ces panzooties ? 

 

 

II - LES PANZOOTIES D’IAHP DE CLADE 2.3.4.4 : 

ENSEIGNEMENTS SUR LES TRANSMISSIONS TRANSFRONTALIÈRES 

 

1.  LA PANZOOTIE D’IAHP 2014-2015 

(CLADE 2.3.4.4, groupe A, H5N8/N2/N1, 

NON ZOONOTIQUE) 

1.1  DESCRIPTION SPATIO-TEMPORELLE DE LA 

PANZOOTIE 

Dès janvier 2014 et durant le printemps 2014, un 

virus IAHP H5N8 a causé de nombreux foyers en 

élevages de volailles en Corée du Sud ainsi que dans 

l’avifaune sauvage [Yoon et al., 2015]. Cette 

circulation du virus en Corée du Sud était 

concomitante des migrations de printemps des 

oiseaux de cette région vers leurs lieux de 

reproduction des régions arctiques. En été 2014, 

eurent lieu au nord de la Russie les premières 

détections du virus dans l’avifaune sauvage mais 

également dans l’avifaune domestique. En 

septembre, ces détections se firent dans l’extrême 

nord-est de la Russie, principalement dans l’avifaune 

sauvage. Au début de l’hiver 2014, de manière 

concomitante, les premières détections de ce virus 

eurent lieu en Europe du Nord et en Amérique du 

Nord [Marchenko et al., 2015 ; Global Consortium 

for HN, Related Influenza V, 2016].  

En Europe, ces détections se firent en Allemagne, 

aux Pays-Bas, au Royaume-Uni, en Italie [Hanna et 

al., 2015 ; Harder et al., 2015 ; Verhagen et al., 

2015 ; Bouwstra et al., 2015 ; Tiziano et al., 2015] et 

plus tard en Hongrie [Bányai et al., 2015] puis en 

Suède [Alarcon et al., 2018]. En Europe, ce ne furent 

que des détections sporadiques en élevages de 

volailles et dans l’avifaune sauvage (figure 6). 
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Figure 6 

Localisation des foyers et cas d’IAHP H5N8 du 01/10/2014 au 31/03/2015 en Europe 

(source FAO Empres-i : http://empres-i.fao.org/eipws3g/) 

 
 

Figure 8 

Aperçu des itinéraires de migration possibles des oiseaux d'eau sauvages migrateurs de longue distance 

avec le clade 2.3.4.4.4. HPAIV H5Nx en 2014 et début 2015 

(source : Science. 2016 October 14, 354(6309) [Global Consortium for HN, Related Influenza V, 2016]). 
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En Amérique du nord, un virus IAHP H5N2 

réassortant du virus H5N8, a été initialement détecté 

en décembre 2014, en Colombie Britannique au 

Canada, dans un élevage de volailles. La détection 

initiale a été suivie d'autres cas d'infection d'oiseaux 

domestiques, sauvages ou captifs par les virus de 

réassortiment H5N8, H5N2 et H5N1 dans la zone 

Nord-Ouest Pacifique des États-Unis, en décembre 

2014 et janvier 2015 [Murti et al., 2015]. Si sur la 

zone Nord-Ouest Pacifique, les détections ont été 

faites principalement dans l’avifaune sauvage ou 

captive, dans la zone nord du Midwest aux Etats-

Unis, a eu lieu, de mars à juin 2015, une épizootie 

massive d’IAHP du virus réassortant H5N2 dans les 

élevages de volailles, en particulier de dindes [Bui et 

al., 2016] (figure 7). 

 

1.2  VOIES DE LA TRANSMISSION 

INTERCONTINENTALE 

C'était la première fois depuis 2005 qu'un seul sous-

type d'IAHP se propageait sur une zone 

géographique aussi vaste et la première fois qu'un 

virus eurasien de l'IAHP s'était propagé en Amérique 

du Nord. La propagation rapide à l'échelle mondiale 

des foyers du virus H5N8 de l'IAHP (moins d’un an) 

ainsi que la concomitance des premières détections 

en Europe et Amérique du nord 

(novembre/décembre 2014) a soulevé la question de 

savoir par quelles voies le virus avait été transmis. 

Pour répondre à cette question, des équipes de 

recherche ont combiné les résultats phylogéniques 

issus des analyses des séquences virales avec les 

données des enquêtes épidémiologiques, les données 

sur les migrations longues distances des oiseaux 

sauvages, en particulier les oiseaux d’eau, et les 

données sur le commerce mondial de volailles 

vivantes [Global Consortium for HN, Related 

Influenza V, 2016 ; Lee et al., 2015 ; Saito et al., 

2015]. L’ensemble de ces études a conclu que les 

vols longue-distance d’oiseaux migrateurs infectés 

étaient la voie majeure de la propagation 

géographique à large échelle de l’IAHP H5N8 et de 

ces réassortants. Ainsi, les virus détectés en Europe 

et en Amérique du nord ne sont pas en lien direct 

entre eux. Ce serait très probablement à partir des 

sites de reproduction des côtes arctiques du continent 

eurasien, que les virus se sont propagés via 

l’avifaune migratrice vers l’Europe pour une part, et 

vers l’Amérique du nord, d’autre part, avec dans ce 

dernier cas des phénomènes de réassortiment avec 

des virus IAFP au sein de l’avifaune sauvage (figure 

8). 

Figure 7 

Localisation des foyers et cas d’IAHP H5N1/2/8 en Amérique du Nord du 01/12/2014 au 30/06/2015 

(source FAO Empres-i : http://empres-i.fao.org/eipws3g/) 
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2.  LA PANZOOTIE D’IAHP 2016-2017 

(CLADE 2.3.4.4 GROUPE B, H5N8/N5/N6, 

NON ZOONOTIQUE) 

2.1  DESCRIPTION SPATIO-TEMPORELLE DE LA 

PANZOOTIE 

En juin 2016, a eu lieu la première détection d’un 

nouveau virus IAHP H5N8 de clade 2.3.4.4, groupe 

B, sur des oiseaux sauvages au Lac Ubsu-Nur 

(Russie, république de Tyva). Des analyses réalisées 

postérieurement ont permis ensuite d’identifier des 

détections plus précoces de ce nouveau virus au 

Bangladesh, région de Tanguar haor, en février 2016 

[El-Shesheny et al., 2017] et en Chine, sur le lac de 

Qinghai, en mai 2016[Li et al., 2017] sur des oiseaux 

migrateurs. À la suite de la première détection au Lac 

Ubsu-Nur, la FAO a transmis en septembre 2016 une 

alerte sur le risque potentiel d’une propagation 

internationale de ce virus [FAO, 2016]. La FAO a 

souligné que par trois occasions antérieures des 

détections de virus IAHP sur des oiseaux sauvages 

dans la partie centre-sud de la Sibérie en Russie (en 

2005/06, 2009 et 2014) ont été suivies par la 

détection du même virus chez des oiseaux sauvages 

ou des volailles plus à l'ouest (Europe, Moyen 

Orient, Afrique, etc.) et plus au sud (Inde, Chine, 

etc.) voire, pour les cas de 2005 et 2009, également 

au Japon et en Corée du Sud quelques 18 mois après 

la première détection sibérienne. 

Le risque signalé s’est confirmé avec une 

propagation vers l’Inde en octobre 2016 et vers 

l’Europe et l’Afrique en novembre 2016. Au 30 juin 

2017, 48 pays étaient atteints par la panzootie, dont 

29 en Europe, mais sans propagation en Amérique 

du nord [Sims et al., 2017]. Par contre, on a constaté 

une propagation très vaste et rapide en Afrique 

puisqu’en moins d’un an le virus détecté sur le lac 

Ubsu-Nur en Russie a atteint jusque l’Afrique du sud 

(première détection en mai 2017). Les détections sur 

les oiseaux sauvages en Afrique ont montré que les 

avifaunes sauvages afro-tropicale et paléartique 

étaient impliquées. Cette propagation géographique 

à large échelle a sans doute été favorisée par une 

prévalence élevée dans l’avifaune sauvage d’eau 

migratrice afro-eurasienne et des conditions 

environnementales favorables sur le continent 

africain [Khomenko et al., 2018]. 

En Europe, il y a eu de très nombreuses détections 

dans l’avifaune sauvage liées à la surveillance 

événementielle (figure 9). Ceci signale très 

probablement une prévalence de l’infection et une 

mortalité dans l’avifaune nettement supérieures à 

celles des panzooties antérieures. En parallèle des 

détections dans l’avifaune sauvage, ont été 

constatées des introductions sporadiques dans des 

élevages de volailles dans de nombreux pays 

européens. En Hongrie, France, Bulgarie, 

Allemagne, Pologne et Italie, ont été constatés des 

groupes importants de cas en élevages de volailles, 

considérés comme des propagations secondaires 

(propagation inter-élevages). Des virus réassortants 

ont également été détectés en Europe (H5N5 et 

H5N6) premièrement sur des oiseaux sauvages et 

une basse-cour respectivement, puis pour les virus 

H5N5 dans des élevages de volailles au cours de 

l’hiver 2016-2017. Au cours de l’été 2017 puis de 

l’année 2018 et de l’hiver 2019, des virus IAHP 

H5N8 et H5N6 ont continué à être introduit ou à 

circuler en Europe. Les analyses conduites suggèrent 

que certains des réassortiments ayant engendré les 

virus H5N5 et H5N6 seraient survenus 

antérieurement au sein de l’avifaune sauvage en 

Mongolie ou Russie [Beerens et al, 2017 ; Lee et al., 

2017a ; Beerens et al., 2018 ; Poen et al., 2019]. 

 

2.2  VOIES DE LA TRANSMISSION 

INTERCONTINENTALE 

Les analyses conduites à partir des données spatio-

temporelles, des connaissances sur les migrations 

d’oiseaux sauvages et des données phylogéniques 

corroborent pour cette panzootie les conclusions 

obtenues pour les précédentes : la propagation à 

longue distance de ce virus s’est faite via les oiseaux 

sauvages migrateurs, et selon les connaissances 

actuelles plus particulièrement via les anatidés [Sims 

et al.,2017 ; El-Shesheny et al., 2017 ; Mine et al., 

2019 ; Lee et al., 2017b, Alarcon et al., 2018] (figure 

10). 
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Figure 9 

Densité de foyers d’IAHP H5N8 d’octobre 2016 à avril 2017 en Europe, dans la faune sauvage (A), 

dans les élevages de volailles ou la faune captive (B) 

(source : ADNS/DGAL/FAO Empres-i/OIE) 

 
 

Figure 10 

Mouvements mondiaux d'oiseaux sauvages et distribution géographique 

des nouveaux virus IAHP A(H5N8) groupe B de 2016 

(source : Emerging Infectious Diseases • www.cdc.gov/eid • Vol. 23, No. 8, August 2017 

[El-Shesheny et al., 2017]). 

 

 

 

(A) (B) 
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III - LES ÉCHANGES COMMERCIAUX 

ET LA TRANSMISSION TRANSFRONTALIÈRE DE L’IAHP 

 

1.  RISQUES LIÉS AU COMMERCE 

1.1  PRODUITS ECHANGES REPRESENTANT UN 

RISQUE DE TRANSMISSION DE L’IAHP 

Les produits échangés dans le cadre du commerce 

qui peuvent représenter un risque de transmission de 

l’IAHP sont présentés selon leur niveau de risque 

dans le tableau ci-dessous (tableau 1) directement 

inspiré du travail de [Swayne et Thomas, 2008]. 

 

1.2  RISQUE LIE AU COMMERCE DE VOLAILLES 

VIVANTES 

Le commerce de volailles vivantes représente le 

risque majeur de propagation de l’IAHP pour les 

échanges commerciaux. Ce risque dépend tout 

d’abord de la situation sanitaire vis-à-vis de l’IAHP 

dans le pays exportateur. Celle-ci est à évaluer selon 

la présence ou non de l’infection dans l’avifaune 

sauvage et dans les élevages, la transparence dans les 

déclarations des cas détectés qui permettent 

d’attribuer ou non un statut vis-à-vis de l’IAHP et la 

qualité des mesures de lutte et de prévention contre 

l’IAHP mises en place dans le pays considéré. Cette 

situation doit être également évaluée en fonction du 

niveau de biosécurité de la filière dont sont issues les 

volailles commercialisées. Ensuite, le risque va 

dépendre du volume des échanges, du type d’espèces 

échangées (les palmipèdes représentant un risque 

plus important que les Gallus en général, du fait de 

l’adaptation de nombreux virus IAHP issus de la 

faune sauvage à ces espèces et de signes cliniques 

pouvant être très atténués avec certaines souches 

virales pour ces espèces), du type de commerce, 

légal ou illégal (les contrôles sanitaires étant par 

nature absents dans le second cas), et du mode de 

transport, direct ou via des ré-allotements qui 

exposent les volailles à d’autres sources potentielles 

d’infection. Finalement, le risque dépendra 

également de la situation dans le pays importateur : 

contrôle sanitaire à l’entrée et niveau de biosécurité 

des élevages pour prévenir le risque de diffusion en 

cas d’introduction. 

Tableau 1 

Risques de propagation de l’IAHP via les produits avicoles 

(source : inspiré de [Swayne et Thomas, 2008]) 

Catégorie Produit Risque Niveau du risque 

Oiseaux vivants 

Volailles vivantes 
Excrétion virale, portage asymptomatique, 

introduction dans la filière de production avicole 
Très élevé 

Volailles d’un jour Faible risque de transmission verticale Modéré 

Autres oiseaux échangés 

(ornement) 

Excrétion virale, portage asymptomatique, faible 

contact avec la filière de production avicole 
Élevé 

Produits avicoles 

non transformés 

Œufs à couver Faible risque de transmission verticale Faible 

Œufs de consommation Faible risque d’exposition Faible 

Viande volaille crue Faible risque d’exposition Faible 

Produits 

transformés 
 Faible risque d’exposition + inactivation du virus 

lors de la transformation 
Négligeable 
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1.3  ROLE DU COMMERCE DE GALLUS DANS LA 

PANZOOTIE IAHP H5N1 

Une étude rétrospective a été menée en combinant 

les données du commerce officiel et déclaré de 

poulets vivants de 2003 à 2011 (FAO) avec les 

données de présence de foyers IAHP H5N1 dans les 

pays (WHO) [Radin et al., 2017]. Les résultats ont 

montré que le risque d’apparition de l’infection dans 

un pays non infecté est multiplié par 1,3 à chaque 

fois qu’est multiplié par 10 le volume de poulets 

vivants importé d’un pays avec au moins un foyer 

d’IAHP H5N1 durant l’année. Par contre, les 

résultats n’ont pas montré d’augmentation du risque 

avec le commerce de dindes ou canards vivants, mais 

les volumes considérés étaient nettement plus 

faibles. Ces résultats indiquent que si le commerce 

n’a pas joué de rôle majeur dans la propagation de la 

panzootie, il semble néanmoins y avoir contribué. 

 

2.  CAS DE TRANSMISSION 

TRANSFRONTALIÈRE LIÉS AU 

COMMERCE 

2.1  EXEMPLES LIES AU COMMERCE D’OISEAUX 

D’ORNEMENT 

La première détection d’IAHP H5N1 en Europe date 

d’octobre 2004. Cette détection concernait deux 

aigles montagnards importés illégalement de 

Thaïlande en Belgique et découverts par les services 

des douanes à l’aéroport. En 2005, au Royaume-Uni, 

un foyer d’IAHP H5N1 a été détecté dans la station 

aviaire de quarantaine sur des oiseaux d’ornement 

importés légalement, pour une part depuis Taiwan 

[Van den Berg, 2009]. 

Ces deux exemples démontrent l’importance des 

contrôles des marchandises et des contrôles 

sanitaires aux postes frontaliers, en particulier les 

aéroports, pour prévenir les risques d’introduction 

via ces mouvements longue-distance d’oiseaux 

d’ornement. 

 

2.2  EXEMPLE D’UN CAS LIE AU COMMERCE DE 

VIANDE DE VOLAILLES 

En janvier 2007, a eu lieu une détection 

événementielle d’IAHP H5N1 dans un très 

important élevage de dindes de chair dans le Suffolk 

(Grande-Bretagne). L’analyse phylogénique du 

virus a indiqué une quasi similarité avec les deux 

virus de foyers hongrois détectés en janvier 2007 sur 

des élevages d’oies. L’enquête épidémiologique a 

montré que l’élevage de dindes était contigu d’un 

site abattoir et de transformation de viande de dinde 

qui avait importé de la viande de dinde hongroise à 

la même période avec une possibilité de transmission 

via la gestion de déchets de viande (une partie du lot, 

60kg, tombée au sol a été jetée et le matériel utilisé 

pour le faire peut avoir été en contact direct ou 

indirect avec les dindes de l’élevage) [Van den Berg, 

2009 ; DEFRA, 2007]. De ce fait, l’hypothèse la 

plus probable retenue [DEFRA, 2007] a été 

l’introduction du virus en Grande-Bretagne via 

l’importation de viande de dinde issue d’un élevage 

hongrois infecté sub-cliniquement. 

 

2.3  EXEMPLES LIES AU COMMERCE ILLEGAL 

DE VOLAILLES 

L’hypothèse au départ retenue comme la plus 

probable pour expliquer l’introduction du virus 

IAHP H5N1 au Nigéria en 2006 était celle d’une 

introduction via le commerce (depuis l’Egypte ou la 

Turquie), en raison des premières analyses de 

phylogénie, du contexte commercial pour les 

volailles vivantes et les produits de volailles, de 

l’absence de détection dans l’avifaune sauvage et de 

l’atteinte principalement des élevages commerciaux 

[Van den Berg, 2009 ; Fasina et al., 2009]. 

Néanmoins, aux vues des nouvelles connaissances 

acquises lors des dernières panzooties, cette 

hypothèse est fortement remise en question au profit 

de l’hypothèse d’introductions multiples à partir de 

l’avifaune sauvage migratrice [Cecchi et al., 

2008 ; Sims et al., 2017]. 

Les travaux réalisés à partir de l’étude de la 

phylogénie des virus, mais également à partir de 

l’étude du commerce illégal de volailles vivantes de 

la Chine vers le Vietnam, ont montré que très 

probablement ce commerce était à l’origine de 

multiples introductions d’IAHP au Vietnam. Ce 

commerce illégal représente un volume très 

important de volailles vivantes, principalement des 

poules pondeuses de réforme mais également des 

poussins et des canetons d’un jour. Ces volailles sont 

commercialisées par de multiples marchands et sont 

dispersées sur de nombreuses provinces au nord du 

Vietnam [Desvaux et al., 2016 ; Davis et al., 2010]. 
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IV - LA TRANSMISSION DES PANZOOTIES D’IAHP 

 

1.  DYNAMIQUE DES FOYERS AVIAIRES 

D’IAHP (2005-2016) 

En utilisant les données communiquées à 

l'Organisation mondiale de la santé animale entre 

2005 et 2017 par 199 pays et 14 129 foyers d’IAHP 

recensés chez des volailles, des analyses spatio-

temporelles [Awada et al., 2018] ont permis de 

déterminer les points suivants pour la propagation de 

l’IAHP : 

 Au cours des 12 dernières années, il y a eu deux 

grandes crises mondiales : 23 % et 26 % des pays 

du monde touchés par l’IAHP en 2006 et 2016 ;  

 Selon l'analyse de la saisonnalité, la propagation 

est la plus faible en septembre, commence à 

augmenter en octobre et atteint son maximum en 

février, ce qui reflèterait particulièrement la 

saisonnalité de la maladie dans les pays de 

l’hémisphère nord qui ont été les plus touchés par 

ces foyers ;  

 La vitesse médiane apparente de propagation des 

foyers était de 1,9 km/jour ;  

 Dans 39 % des cas d'IAHP, la maladie ne se 

propage pas au-delà du cas index et la médiane 

de la propagation maximale à partir du cas index 

était de 45 km par événement ; 

 La propagation de l'IAHP était plus faible 

pendant les panzooties globales que pendant les 

périodes de faible transmission, ce qui pourrait 

être lié aux mesures sanitaires plus restrictives 

mises en place par les pays lors des panzooties. 

 

2.  SCHÉMA GÉNÉRAL DE TRANSMISSION 

DES PANZOOTIES D’IAHP 

À partir des travaux menés jusqu’à présent, on peut 

décrire ainsi la transmission transfrontalière de 

l’IAHP lors des panzooties (figure 11) : la maladie 

se propage préférentiellement via les vols moyennes 

et longues distances de l’avifaune sauvage 

migratrice infectée, plus particulièrement les 

palmipèdes, au sein de l’Asie et à partir de l’Asie 

depuis les zones de reproduction en Sibérie et côtes 

arctiques du continent Eurasien vers les zones 

d’hivernage des différentes populations d’oiseaux 

migrateurs en contact sur ces zones de reproduction : 

Europe, Moyen-Orient, Afrique, Amérique du Nord.  

Figure 11 

Schéma général de la transmission des panzooties d’IAHP 
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Les propagations transfrontalières peuvent ensuite se 

poursuivre à partir de nouvelles populations 

d’oiseaux migrateurs en contact, sur les mêmes 

zones humides, comme avec les populations afro-

tropicale et paléartique en Afrique. L’introduction de 

la maladie sur un nouveau territoire peut soit aboutir 

à de simples détections de cas sporadiques dans 

l’avifaune sauvage (migratrice ou sédentaire), soit à 

une ou des introductions primaires dans des élevages 

de volailles. Dans certains cas, ces foyers primaires 

peuvent être à l’origine de très importants groupes 

de foyers secondaires liés à une propagation inter-

élevages. Le commerce peut également être 

occasionnellement à l’origine de transmission 

transfrontalière à partir d’élevages de volailles 

infectés. 

 

 

V - IMPLICATION POUR LES MOYENS DE LUTTE ET DE PRÉVENTION 

CONTRE LES PANZOOTIES D’IAHP 

 

1.  LA SURVEILLANCE DE L’AVIFAUNE 

SAUVAGE MIGRATRICE 

Au regard du rôle majeur de l’avifaune sauvage 

migratrice dans la propagation des panzooties 

d’IAHP, il apparaît indispensable pour la prévision 

des risques de panzootie, de pouvoir détecter 

l’émergence de nouvelles souches d’IAHP au sein de 

ces populations pouvant propager le virus à longue 

distance et sur de nombreux territoires. Cette 

surveillance peut prendre deux formes : une 

surveillance dite passive qui consiste à surveiller la 

mortalité au sein de ces populations et à prélever des 

cadavres découverts et/ou une surveillance active 

avec des prélèvements sur des animaux vivants 

échantillonnés ou sur l’environnement de ces 

populations. Quel que soit le type de surveillance 

mis en œuvre, il est important que celle-ci se focalise 

sur des points géographiques d’intérêt faunistique 

international qui permettent d’avoir une bonne 

connaissance des circulations d’IAHP au sein de ces 

populations, en particulier de palmipèdes. Plusieurs 

points d’intérêt sont ainsi déjà identifiés et sous 

surveillance : lac Ubsu Nur en Russie, lac Qinghai 

en Chine, etc. Pour que le système soit efficace, il 

faut également que la détection d’une émergence 

d’un nouveau virus IAHP, soit couplée avec un 

système d’alerte international. C’est WAHIS le 

système mondial d’information sanitaire de l’OIE 

qui permet de centraliser et diffuser ces 

informations. La FAO contribue également à la 

diffusion de l’alerte via son programme EMPRES 

(Emergency Prevention System), comme cela a été le 

cas lors de la détection d’un nouveau virus IAHP 

H5N8 de clade 2.3.4.4 (groupe B) sur le lac Ubsu 

Nur en 2016 via un empres watch [FAO, 2016]. 

 

2.  BIOSÉCURITE DES ÉLEVAGES 

AVICOLES 

Comme il est impossible de prévenir ou limiter 

l’arrivée d’avifaune migratrice infectée sur un 

territoire, c’est au niveau des élevages avicoles, que 

les actions de prévention doivent se concentrer. À 

l’échelle des élevages, la biosécurité permet de 

réduire les risques d’introduction et de transmission 

de l’IAHP. Ces objectifs principaux vis-à-vis du 

risque d’épizootie d’IAHP sont : 

 de limiter les risques d’introduction dans les 

élevages, 

 en limitant les contacts directs possibles avec 

l’avifaune sauvage (en particulier 

migratrice), 

 et en limitant les contacts indirects possibles 

avec cette même avifaune (via les personnes, 

véhicules, matériels, avifaune commensale, 

microfaune, etc.), 

 et de limiter les risques de diffusion entre 

élevages, en limitant les contacts directs et 

indirects entre élevages via les animaux, les 

personnes, les matières premières, les effluents, 

le matériel, les véhicules… 

Il y a aussi la possibilité d’adapter les niveaux de 

biosécurité en élevage avicole en fonction du risque 

estimé d’introduction ou de diffusion de virus IAHP. 

Cette estimation doit prendre en compte l’espèce 

(espèces les plus réceptives à la souche d’IAHP) et 

la zone d’implantation (proximité avec des zones 

humides, forte densité d’élevage) de l’élevage, la 

saison et le contexte international vis-à-vis de 

l’IAHP, comme l’émergence d’une nouvelle souche 

d’IAHP. 

Ainsi par exemple en France, le confinement des 

volailles plein air en période de risque élevé 

d’exposition   à  de  l’avifaune   sauvage  migratrice 

infectée peut être imposé par la réglementation 

[DGAL, 2016]. 
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3.  SURVEILLANCE DES ÉLEVAGES 

AVICOLES ET GESTION DES FOYERS 

Pour réduire au maximum les risques de diffusion au 

sein de la filière avicole, il faut détecter et gérer au 

plus vite les foyers en élevage avicole. Une récente 

étude portant sur les foyers d’IAHP H5N8 détectés 

en France en 2016-2017, a montré que la réduction 

de moitié du temps entre la détection et la 

dépopulation des foyers en élevage avicole aurait 

réduit de moitié le nombre total de foyers détectés 

[Andronico et al., 2019]. 

Pour atteindre ces objectifs de détection et de 

gestion, il faut à la fois disposer d’un système de 

surveillance active et passive des élevages avicoles, 

mais il est également souhaitable que le système de 

surveillance soit renforcé selon le risque estimé en 

fonction de l’espèce, du mode d’élevage et de la zone 

d’implantation des élevages, ainsi que de la période 

et du contexte international de circulation de virus 

IAHP. La gestion rapide et efficace des foyers 

nécessite une anticipation sur les moyens et 

méthodes.  

Pour assurer une qualité de la surveillance et de la 

gestion des foyers, il était nécessaire de disposer de 

références reconnues et partagées. Les normes, les 

lignes directrices et les recommandations émises par 

l’OIE sont considérées comme des références 

internationales dans la gestion de l’IA [OFFLU, 

2013]. Son système de laboratoires de référence, son 

système de suivi des foyers notifiés (OIE, Wahis), 

ainsi que les programmes internationaux de 

surveillance (tel que le programme de surveillance 

annuel de l’IA en Europe [EFSA, 2018]) contribuent 

à une cohérence et une qualité dans les mesures de 

surveillance et de gestion mises en œuvre. 

 

4.  STATUT DES PAYS ET COMMERCE 

INTERNATIONAL 

Connaître  la  situation  de  chaque  pays vis-à-vis de 

l’IAHP est nécessaire pour la prévention du risque 

de diffusion transfrontalière de l’IAHP via le 

commerce, en adaptant les règles des échanges selon 

le statut du pays exportateur. La connaissance de 

cette situation sanitaire ainsi que mentionné 

précédemment, dépend de la qualité de la 

surveillance mise en œuvre dans le pays, de la 

transparence de la notification des cas au niveau 

international ainsi que de la qualité des mesures de 

lutte appliquées le cas échéant. 

Il existe un système international de notification et 

de suivi des foyers qu’ils soient en élevage ou dans 

la faune sauvage (OIE, interface WAHIS, ADNS) et 

un système de suivi du statut des pays vis-à-vis 

IAHP auprès de l’OIE qui est un système d’auto-

déclaration. Le statut d’un pays dans ce système 

intègre à la donnée sur la présence ou non de foyers 

d’IAHP, dans l’avifaune et dans les élevages, la 

qualité de la surveillance et la transparence dans la 

notification des cas. 

Les règles d’échanges commerciaux entre les pays 

pour les volailles et les produits avicoles prennent en 

compte ce statut. Au sein de l’Union Européenne, ce 

sont des règles fixées par la Commission qui 

régissent ces échanges intra-Union mais également 

la possibilité d’importations à partir de pays 

extérieurs à l’Union (Décision d'exécution (UE) 

2017/247, C(2017) 1044). Avec les pays tiers, la 

possibilité d’exportation se réalise via des accords 

bilatéraux.  

Il peut y avoir une fermeture quasiment immédiate 

des échanges de certains produits avicoles (en 

particulier les volailles vivantes) à partir d’un pays 

dès la notification d’un cas d’IAHP en filière 

avicole. Les conséquences économiques peuvent 

être extrêmement lourdes pour un pays exportateur 

dès la détection d’un seul foyer en élevage. 

Cette grande réactivité du blocage des échanges 

commerciaux officiels de produits avicoles à partir 

des pays dont la filière avicole est infectée semble 

avoir montré son efficacité lorsque l’on considère le 

faible rôle du commerce officiel dans la propagation 

transfrontalière des panzooties jusqu’à ce jour. 

 

 

VI - CONCLUSION 

 

Les panzooties d’IAHP ont des conséquences 

économiques et sanitaires très importantes sur les 

filières avicoles mondiales mais représentent 

également un risque majeur pour la santé humaine 

du fait de leur risque zoonotique potentiel. La 

fréquence de ces panzooties semble augmenter ces 

dernières décennies, avec quatre grandes vagues 

panzootiques dans les deux dernières décennies, 

dont deux vagues au cours des cinq dernières années. 

Ces panzooties ont pu se propager très rapidement 

depuis l’Asie vers l’Europe, le Moyen-Orient, 

l’Afrique et même l’Afrique australe, ainsi que vers 

l’Amérique du nord. Le clade 2.3.4.4, qui a montré 

ses capacités à produire de nombreux réassortants 
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avec d’autres virus IA et à circuler au sein de 

l’avifaune migratrice mondiale, continue de circuler 

et d’évoluer au sein de l’avifaune sauvage mais 

également dans les élevages avicoles en Asie (en 

particulier en Chine). Il représente un risque 

important d’émergence d’une nouvelle panzootie. 

D’autres souches d’IA représentent également un 

risque majeur et sont à surveiller telles que les 

souche d’IAHP et d’IAFP H7N9 zoonotiques 

actuellement présentes en Asie [Su et al., 2017]. 

Néanmoins, de nombreuses avancées de la science, 

en particulier dans les domaines des analyses 

phylogéniques et des systèmes de modélisation, ont 

permis une meilleure connaissance des mécanismes 

en œuvre dans la propagation de ces 

panzooties : rôle majeur des migrations d’oiseaux 

dans la propagation mondiale de l’IAHP, efficacité 

des règles d’échange commercial pour prévenir la 

diffusion par le commerce officiel. Face à la 

difficulté pour prévenir les introductions primaires à 

partir de l’avifaune sauvage, les pays disposant des 

structures et des moyens nécessaires, peuvent 

réduire grandement les diffusions secondaires par 

des mesures adéquates de lutte et de prévention. 
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