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Veille sanitaire internationale
Note bilan 15/09/2021

e Epizootie de plus grande ampleur que les précédentes (2016-2017 et 2019-2020),
touchant les compartiments sauvages et domestiques, dans 29 pays.

e (Circulation de virus IAHP en Russie des le mois de juillet 2020.

e Détection des premiers cas sauvages et foyers domestiques aux Pays-Bas, au Royaume-
Uni et en Allemagne fin octobre 2020, suivie d'une extension rapide a toute 'Europe au
dernier trimestre 2020.

e Le sous-type H5N8 est majoritaire et de nombreux autres sous-types ont été identifiés,
tous du clade 2.3.4.4b.

e LaFrance estle paysle plus touché au niveau domestique, avec une épizootie treslocalisée
dans le Sud-Ouest : 492 foyers domestiques, majoritairement de palmipedes (475 dans le
Sud-OQuest et 17 hors Sud-Ouest) ont été déclarés.
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Cette note présente I’évolution des foyers domestiques chez les volailles et des cas en avifaune captive et non captive
d’influenza aviaire hautement pathogéne (IAHP) pourla saison2020-2021(du 01/08/2020 au 31/07/2021) en Europe.

L’encadré 1 précise la fenétre temporelle, la couverture géographique et les terminologies utilisées au niveau européen
pour déclarerles foyers etcas d’TAHP et la notion de pathogénicité dessouches d’influenza au sensde I’OIE.

Encadré 1 : Fenétre temporelle, couverture géographique et terminologie

Période

Les dates debornage de la saison, du1«aoft annéen au 31juillet année n+1, ont été définies en fonction des périodes
de migration descendante (postnuptiale) des oiseaux sauvages. En effet, sur la base de la biologie des espéces
concernéeset lesdonnées debaguage desanatidés,lespremiers migrateurs arrivent en France a partir du mois d’aofit
(observationssporadiques possiblesen juillet) (source: OFB La migration des anatidés)

Sources de données et couverture géographique

Ce document traiteles déclarations au systéme d’information sanitaire européen (A DIS depuisavril2021) des 26 pays
membres de 'UE (Allemagne, Autriche, Belgique, Bulgarie, Chypre, Croatie, Danemark, Espagne, Estonie, Finlande,
France (métropolitaine et DOM), Grece, Hongrie, Irlande, Italie, Lettonie, Lituanie, Luxembourg, Malte, Pays-Bas,
Pologne, Portugal, Roumanie, Slovaquie, Suéde et Tchéquie), des pays candidats (Albanie, Macédoine du Nord,
Monténégro, Serbie et Turquie), des pays candidats potentiels (Kosovo, Bosnie-Herzégovine, Ukraine) et d’autres pays
d’Europe (Andorre, Islande, Liechtenstein, Moldavie, Norvege, Irlande duNord, Suisse).

Jusqu’au31/12/2020,les déclarations ADNS (ancien systéeme de déclaration, remplacé par ADIS depuis avril 2021) du
Royaume-Uni concernaient 'ensemble du territoire de Grande-Bretagne et d’Irlande du Nord. Depuisle 01/01/2021,
ces mémes déclarations ne concernent plus que le territoire d’Irlande du Nord. Les déclarations du Royaume-Uni
traitées dans ce document sont issues de I'OIE/ Empres-i pour les figures, et du DEFRA pour le décompte des cas et
foyers(Tableau 1),a partirde cette date.



mailto:plateforme-esa@anses.fr
https://be.anses.fr/sites/default/files/PER-001_2021-03-17_migration-anatides_Guillemain_VF.pdf

IAHP Europe

C

Les déclarations a 'OIE/ Empres-i sont incluses pour la partie occidentale de la Russie, délimitée par le massif de
I’Oural (al’'ouestde lalongitude 60°), ainsique pour I’Albanie.
En raison del’absence de déclaration, nous disposons de peu d’informations pourla Biélorussie.

Catégorisation desdéclarations a I’ADIS

Selon la réglementation européenne, 'TAHP doit étre notifiée quelle que soitla population atteinte.

Le reglement (UE) 2016/429, complété notamment par le reglement délégué 2020/2002 relatif aux notifications et
rapportages des maladies catégorisées, définit deux catégories de population dansle systéme ADIS :

—  “Volailles”: les oiseaux élevés ou détenus en captivité aux fins de 1) production de viande, d’ceufs ou autres
produits, 2) la fourniture de gibier sauvage de repeuplement, et 1'élevage d'oiseaux utilisés [a des fins de
sélection oude reproduction] pourles types de production visés aux deux points précités [point 9 de I’article
4 du reglement (UE) n°2016/429]. Lors de résultat positif a 'TAHP pour cette catégorie, le terme “foyer
domestique”sera utilisé dans la présente note.

— “Autresquelesvolailles dont les oiseaux sauvages” (on entend par sauvage, tousles animaux qui ne sont pas
détenus par I'Homme, y compris les animaux errants et les animaux devenus sauvages, méme sfls
appartiennent a des espéces qui sont normalement domestiquées). Cette catégorie inclut également les
“oiseaux captifs” qui correspondent aux oiseaux autres que des volailles, détenus en captivité a toute a utre fin
que celles définies pour la catégorie “Volailles”. Cela concerne donc ceux qui sont détenus aux fins de
spectacles, de courses, d'expositions, de compétitions, d'élevage ou de vente [point 10 de I’article 4 du
réglement (UE) n°2016/429]. Lorsde résultat positif a 'TAHP pour cette catégorie, lestermes “c as sauvage”
ou “cas en avifaune sauvage” seront utilisés dans la présente note. Attention, le nombre de déclarations
ne représente pas systématiquement le nombre de spécimens. De plus pour certains cas groupés, la totalité
des animaux morts nefont pas’objet d’un diagnostic delaboratoire et ne sont donc pas pris encompte dans
laprésentenote.

Path ogénicité des souchesd’influenza

La différenciation entrelesvirushautement et faiblement pathogénes se fonde sur les résultats destests de laboratoire
définis dans le manuel des tests de diagnostic et desvaccins pourlesanimaux terrestres de’OIE (lien : manuel terrestre
del'OIE). Cette caractérisation est spécifique aux volailleset généralement applicable aux oiseaux d’autres genres que
Gallus et Meleagris, mais ne peut pas étre directement extrapolée aux especes appartenant a d’autres classes et
susceptibles d’étreinfectéesparlesvirusde I'TA,dontles humains.

Classification des virus influenza

Lesvirus de I'influenza aviaire sont exclusivement de type A (ou Influenza A virus). Ils sont classés en sous-types, en
fonction de la nature de leurs glycoprotéines de surface hémagglutinine (HA) et neuraminidase (NA). Au moins 16
sous-typesd’hémagglutinines (de H1 a H16) et 9 sous-types de neuraminidases (de N1 a N9) ont été identifiés chez les
virus affectant les oiseaux. Une haute variabilité génétique peut concerner les protéines HA et NA, ainsi que les six
autres segments dugénome viral (PB1, PB2, PA, NP, M et NS).

Pour chacun des segments du génome viral, des lignages phylogénétiques ou clades peuvent étre définis regroupant
des séquences possédant une forte homologie entre elles et partageant un ancétre commun : pour les séquences Hs
dérivées du virus A /goose/Guandong/1/1996 (H5N1), un systéme international a été défini proposant une division
primaireen1o clades(de 0 a 9) progressivement subdivisés en clades d’ordre inférieur, selonl’évolution par mutation
des nouvelles séquences identifiées.

De plus, le réassortiment des 8 segments provenant des génomes de virus différents, qui peut survenir lors de co-
infections, génére de multiples combinaisons possibles de segments appartenanta deslignages différents : chacune de
ces combinaisons définit un génotype.

Des premiers foyers et cas sauvages déclarés en Russie occidentale

La Russieanotifiéal’OIEle 04/08 /2020 un foyer ’TAHP H5N8 ayant débutéle 27/07/2020 auseind’un élevage familial
(156 0iseaux) dansunerégion au sud du massifde I'Oural et dans I'ouest de laplaine de Sibérie occidentale, a 1a frontiere
kazakhe (source : OIEnotification immédiate 04/08/2020). Une carcasse de canard sauvage avait été retrouvée proche
du village ot se situait I’élevage et testée positive pour H5N8 peu de temps avant la déclaration de ce foyer (source :
Commissioneuropéenne ADNS au 09/08/2020). La premiére déclaration a 'ouest du massifde ’Oural (6 0° longitude)
aétéreportée le21/09/2020 (source : OIEle 21/09/2021). La plupart des foyers domestiques détectés ensuite impliquait
des basses-cours oudes élevages familiaux. Trois foyers ont concerné des exploitations de type industriel. Pour’ensemble
de cesfoyers, un total de1 557 797 volailles (10299 animaux morts) a été concerné. Les foyers domestiques étaient situés
danslazoneau sud del’Oural a I'exception de deux foyers détectés a plusieurs centaines de kilométres a ’'ouest (source :
OIE rapport de suivile 05/10/2020). Le 15/10/2020, un total de 55 foyers domestiques et sept cas en avifaune sauvage
d’TAHP Hj (incluant la premiére confirmation du 28/07/2020) avait été déclaré (Figure 1). La majorité a été confirmée
de sous type H5N8 de clade 2.3.4.4bdelalignée A/Goose/Guangdong/1/96 (OLE rapportdesuivile 14/10/2020).



https://eur-lex.europa.eu/legal-content/FR/TXT/HTML/?uri=CELEX:32016R0429&from=fr
https://www.stradalex.com/fr/sl_src_publ_leg_eur_jo/toc/leg_eur_jo_1_20201208_412/doc/joue_2020.412.01.0001.01
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Figure 1: Localisationdes casenavifaune sauvage et foyers domestiques d’ TAHP en Sibérie occidentale, au Kazakhstan?,
au Moyen-Orient2 et en Europe ayant débuté entre le 01/08/2020 et le 15/10/2020 (source : Commission européenne
ADNS, OIE/Empres-i).

Extension rapide en Europe dans les compartiments sauvage et domestique

Les Pays-Bas ont notifié le premier cas en faune sauvage le 21/10/2020 et le premier foyer domestique le 30/10/2020.
Plusieurs cas enfaune sauvage, puis des foyers domestiques ont également été notifiés au Royaume-Uni et en Allemagne
apartir delafin octobre.

e AuxPays-Bas a partir du 16/10/2020. Des cas groupés d’ TAHP dans l'avifaune sauvage, trois canards
siffleurs (Marecapenelope) etun cygne tuberculé (Cygnusolor), ont été détectés le 16/10/2020 et confirmés a
partirdu20/10/2020. La premiere notification est faite le 21/10/2020 (source : Commission européenne ADNS
du 21/10/2020 au 04/11/2020). Le premier foyer domestique a été confirmé le 29/10/2020 sur suspicion
clinique (mortalitéde 1 % au momentdela suspicion) dansun élevage de 35 750 volailles, Gallus reproducteurs
en filiere chair (source : OIEle 30/10/2020). On constate des délais de notification rapides de ces premiers
cas/foyers des leur confirmation (1 jour).

e AuRoyaume-Uniapartirdu24/10/2020.Un foyer domestique ayantdébutéle 24/10/2020 dans le comté
de Cheshire au nord-ouest de I’Angleterre a été confirmé le 02/11/2020 et notifié le 03/11/2020 (source :
Commission européenne le 03/11/2020). La premiere notification signalant un cas sauvage est datée du
10/11/2020 (source : Commission européenne ADNSle 10/11/2020), maisles premiers cas identifiés au seinde
lavifaune sauvage ont débuté le 26/10/2020 dans le comté de Lancashire, voisin du Cheshire (source :
Commissioneuropéenne ADNSle 15/12/2020).

e En Allemagne a partir du 26/10/2020.Le pays a déclaré le 02/11/2020 trois premiers cas dans I’avifaune
sauvage, ayant débutéle 26/10/2020 et confirmésle 30/10/2020 dans le nord du pays, dont deux canards
siffleurstrouvés morts sur deslieux distincts etle troisieme chez une buse variable (Buteo buteo) trouvée morte
et infectée par un virus appartenant au sous-type H5N5 (source : Commission européenne ADNS au
02/11/2020, LRUE). Les premiers foyers domestiquesont été confirmés le 04/11/2020 danslenord du pays. Le
09/11/2020, le payscomptait99 cassauvages et deux foyers domestiques.

1 Le Kazakhstana notifié en septembre et octobre 2020 unfoyer dans ’avifaune sauvage et plusieurs foyers domestiques
quasi-exclusivement dans la région Nord du pays (source : OIE au 16/09 et 05/10/2020). Huit régions administratives
(soit quatre de plus que celles des déclarations officielles) ont été concernées par des détections en élevage (sources :
Promedle 26/09/2020,le 06/10/2020 et articlede pressedu 28/09/2020).

2 Israéla notifié plusieurs foyers et casau seinde’avifaune captive d’TAHP entrele 13 etle 19/10/2020.Ilestindiqué que
la source probable del'infection serait une contamination viadesoiseaux sauvages migrateurs (source : notification OIE
du 13/10/2020 etrapportdesuividu 19/10/2020).



https://promedmail.org/promed-post/?id=7815554
https://promedmail.org/promed-post/?id=7838872
https://www.kt.kz/rus/society/_1377905370.html
https://wahis.oie.int/#/report-info?reportId=15809
https://wahis.oie.int/#/report-info?reportId=15809
https://wahis.oie.int/#/report-info?reportId=16048
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Quatre semaines apres la premiére confirmation aux Pays-Bas, 369 cas sauvageset 21 foyers domestiques ont été notifiés
dans dix pays (Allemagne, Belgique, Croatie, Danemark, France, Irlande, Italie, Pays-Bas, Royaume-Uni et Suede) (Figure
2). A ce moment-la de I’épizootie, trois sous-types ont été rapportés : H5N1, H5N5 et H5N8. Le sous-type H5 N8 était
majoritaire.
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Figure 2 : Localisation des cas en avifaune sauvage et foyers domestiques d’ TAHP en Europe ayantdébuté pendant les
quatre semaines (du 16/10/2020 au 17/11/2020) qui ont suivi la confirmation du premier cas en Europe occidentale
(source: Commission européenne ADNS, OIE).

Epizootie en vagues successives

Entrele 01/08/2020 etle 31/07/2021, 2 659 cas en avifaune sauvage (libre ou captive) et 1 303 foyers domestiques ont
été confirmés,dans 29 pays(Tableau1). Trois pays ont totalisé plus de 80 % des foyers domestiques : la France (n=492,
dont 475localisésdansle Sud-Ouest),la Pologne (n=357) etI’Allemagne (n= 235).

L’Allemagne a regroupé prés de la moitié des cas sauvages (n=1 332). De nombreux cas sauvages ont également été
déclarés dans les pays du nord de ’'Europe : Danemark (n=318), Royaume-Uni (n=317), Pays-Bas (n=114) et Suéde
(n=100).

T ableau 1. Nombre de foyers chez les volailles et de cas sauvages d’'TAHP Hs confirmés en Europe par pays du

01/08/2020au31/07/2021. Le “x” de H5Nx signifie quele typage delaneuraminidase estinconnu (Source : Commission
européenne ADIS pour’Europe, DEFRA pour le Royaume Uni, Empres-i pourl’Albanie, OI Epourla Russie occidentale

au31/07/2021).
Nombrede| Sous-typesidentifiés pourl’ensemble desfoyerset casdela saison
foyerset 2020/2021
. Datede cas
Compartime Y 2
Pays Tt premiere | confirmés
confirmation | pour la H5Nx H5N1 H5N3 Hs5N4 H5N5 H5N8
saison 202
0/2021
Albanie Volaille 08/06/2021 6 6
Sauvage 30/10/2020 1332 41 80 38 14 25 1134
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Nombre de Sous-ty pesidentifiés pourl’ensemble des foyers et casdela saison
foyerset 2020/2021
. Datede cas
Compartime a5 .,
Pays nt premiere confirmés
confirmation | pour la Hs5Nx H5N1 H5N3 Hs5N4 H5N5 H5N8
saison 202
0/2021
Allergagne Volaille 04/11/2020 235 5 6 2 222
Autriche Sauvage 04/02/2021 30 7 3 20
. Sauvage 13/11/2020 30 17 13
Belgique -
Volaille 25/11/2020 2 1 1
. Sauvage 31/03/2021 2 0] 2
Bulgarie
Volaille 03/02/2021 8 8
Sauvage 08/03/2021 3 o) 3
Croatie -
Volaille 21/11/2020 1 0] 1
Sauvage 05/11/2020 318 5 3 7 301
Danemark -
Volaille 16/11/2020 13 0] 13
Espagne Sauvage 27 /11/2020 3 1 2
. Sauvage 12/02/2021 34 2 6 26
Estonie -
Volaille 18/02/2021 2 (0] 2
. Sauvage 21/01/2021 34 6 16 12
Finlande
Volaille 10/02/2021 1 0] 1
Sauvage 27 /11/2020 22 0] 1 20
France** -
Volaille 16/11/2020 492 39 453
Greéce Sauvage 01/04/2021 0]
Sauvage 06/01/2021 0] 1
Hongrie -
Volaille 06/01/2021 1 1 5
Sauvage 06/11/2020 27 0 26
Irlande -
Volaille 10/12/2020 1 o] 1
. Sauvage 20/11/2020 19 7 5 7
Italie
Volaille 23/01/2021 3 (o) 3
Kosov o Volaille 01/06/2021 7 0] 7
Lettonie Sauvage 09/02/2021 37 0 1 36
. . Sauvage 08/01/2021 27 2 25
Lituanie -
Volaille 08/01/2021 39 (0] 39
Norv ege Sauvage 27 /11/2020 36 1 35
Sauvage 20/10/2020 114 8 34 2 1 68
Pays-bas -
Volaille 29/10/2020 12 3 9
Sauvage 09/12/2020 94 o) 1 1 92
Pologne :
Volaille 24/11/2020 357 (o} 357
Sauvage 09/01/2021 8 5 3
Roumanie -
Volaille 14/01/2021 8 0] 7
Royaume- | Sauvage 08/11/2020 317 1 14 6 295
Uni*** Volaille | 02/11/2020 21 0 2 19
Sauvage 17/12/2020 1
Russie**** g 7/12/ 7 4
Volaille 21/09/2020 19 18
Serbie Sauvage 06/03/2021 3 3
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Nombre de Sous-ty pesidentifiés pourl’ensemble des foyers et cas de 1a saison
foyerset 2020/2021
. Datede cas
Compartime a5 2
Pays nt premiere | confirmés
confirmation | pour la H5Nx H5N1 H5N3 H5N4 H5N5 H5N8
saison 202
0/2021
. Sauvage 07/01/2021 6 2 3 1
Slovaquie
Volaille 22/01/2021 2 1 1
Slov énie Sauvage 23/11/2020 6 0] 1 5
. Sauvage 26/11/2020 109 17 1 1 18 72
Suede -
Volaille 16/11/2020 16 1 2 13
Suisse Sauvage 04/02/2021 2 1 1
Tchéque Sauvage 21/01/2021 28 2 1 25
(Rép.) Volaille 22/01/2021 37 1 36
: Sauvage 01/03/2021 4 4
Ukraine -
Volaille 04/12/2020 14 10 4
Total Sauvage 2659 132 162 44 18 73 2228
Europe Volaille 1303 70 10 o) o) 6 1216

* dont un cas mixte H5N1/H5N8 (Allemagne, oiseaux sauvages)

** Donnéesconsolidées parle LNR

*** Source : OIE-WAHIS, DEFRA, correspondant a un décompte d’individus confirmés
****Source: OLE-WAHIS

L’analyse des variations du nombre de cas et foyers hebdomadaires indique une épizootie en plusieurstemps, avec deux
pics mi-novembre et mi-mars chez 'avifaune sauvage, et deux pics débutjanvier et autour d'avril chez les volailles
(Figuresb). Pour lavifaune sauvage, les dates pourraient correspondre & deux pics d’activité migratoire (une
descendante, vers lesud, etune prénuptiale, vers le nord) avec des regroupements d’individus sur certaines haltes.

En faune sauvage, les pics de cas signalent une pression d’infection importante et donc une augmentation du risque
d’introduction et de diffusion de virus IAHP dans les élevages les plus exposés. Le risque d’infection est en particulier
accru dans les élevages de palmipédes domestiques (espéces réceptives a l'infection par les virus IAHP circulant), les
élevages surparcours plein air non oumal protégés des contactsavec’avifaune sauvage,ou les élevages présentantdes
failles dans la mise en place oul'observance des mesuresde biosécurité (EFSA 2017).

Chez les volailles, les deux pics d’incidence observés, sont postérieurs a ceux observés dans le compartiment sauvage
(deux mois pour les premiers pics, et moins d’un mois pour les seconds). Le pic du premier trimestre 2021 est di a
I’épizootielocalisée dans le sud-ouest de la France, majoritairement dans des élevages de palmipédes, et celui dusecond
trimestre 2021, plus étalé, est dii a une forte propagation dans le compartiment domestique en Pologne, en particulier
dans les élevages de type commercial, ot les filieres de production de Gallus, de canards et de dindes ont été touchées
(Figures 3a, 4 et5, EFSA Avian influenza overview December 2020 — February 2021, Avianinfluenza overview February

— May 2021).



https://assets.publishing.service.gov.uk/government/uploads/system/uploads/attachment_data/file/987350/Updated_Outbreak_Assessment_23_HPAI_in_UK_and_Europe.pdf
https://www.efsa.europa.eu/en/efsajournal/pub/6497
https://www.efsa.europa.eu/en/efsajournal/pub/9989
https://www.efsa.europa.eu/en/efsajournal/pub/9989
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Figure 3 : Nombrede foyers (a) ou cas (b) d’TAHP H5 par compartiment en Europe et par semaine de suspicion oude
débutd’évenement (oudate de confirmation encasde donnée manquante) entre le 01/08/2020 et le 31/07/2021 inclus
(Sources : Commission européenne ADNS, ADIS pour I’Europe, Empres-i pour I’Albanie, le Royaume-Uni et la partie
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2020 Trimestre 4 2021 Trimestre 1 2021 Trimestre 2
N=180 (12 pays) N= 782 (19 pays) N=333 (14 pays)
F ]
rrance [ &5 1 pologne | 2::
Allemagne NN 105
Allemagne [l 26 Pologne I 100 tiuanie [ 38
bologne . 0 Tchéque (Rép.) N 25 Allemagre [ 14
Suede W 14
Tchéque (Rép. 12
Royaume-Uni ] 15 Danemark 0 9 que (Rép.) [l
Ukraine 1 6 Roumanie | 6
Russie I 12 Hongrie 1 6
) Albanie | &
Pays-Bas I 9 Bulgarie | 4
Russie | 4 Bulgarie | 4
Ukraine I 8 Royaume-Uni | 3
alie | 3 France | 3
alie
Danemark 2
Estonie | 2 Slovaquie 1
Suéde 1 Roumanie | 2
Hongrie 1
Pays-Bas | 2
Croatie 1
Lituanie 1 Danemark 1
Belgique | 1 Finlande = 1 susde | 1
Belgique 1
Irlande 1 Slovaguie 1 Pays-Bas 1
0 100 200 300 400 500 0 100 200 300 400 500 0 100 200 300 400 500

Figure 4 : Nombre defoyersdomestiques d’ITAHP H5 en Europe par pays(date de début d’événement=suspicionou date de confirmation en casde donnée manquante)
pour le4¢éme trimestre 2020 et les 1eret 2rdtrimestres 2021 (source : Commission européenne ADNS, ADIS et Empres-i).
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Sauvages
2021 Trimestre 1 2021 Trimestre 2
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Figure 5 : Nombrede cas enfaunesauvage d TAHP H5 en Europe par pays (date de début d’événement oudate de confirmation en cas de donnée manquante) pourle 4
trimestre2020 etles1eret 2md trimestres 2021 (source : Commission européenne ADNS, ADIS et Empres-i).
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A la fin du mois d’avril 2021, 95 % des foyers domestiques et 94 % des cas en faune sauvage de la période avaient été
observés. Quelques foyers domestiques et cas en faune sauvage sporadiques ont été notifiés en mai, juin et juillet 2021.
Le dernierfoyer domestique en élevage professionnel a été observéle 04/07/2021au Danemark, soit 35 semaines apres
le premier foyerobservé sur la saison 2020-2021. En France, le dernier foyer domestique enbasse-cour a été observéle
09/07/2021.

Le dernier cas sauvage a été observé le 30/07/2021 en Finlande, soit la derniére semaine de la période prise en compte
dans cette note (source : Commission Européenne ADISle 02/08/2021). Des foyers sporadiques chezles volailles et des
cas en avifaune sauvage sont toujours observés au début du mois d’aofit 2021, en particulier en Pologne pour le
compartiment domestique, et dans le nord de I’Europe dans les zones proches des sites de reproduction des espéces
paléarctiques, pourle compartiment sauvage (source : Commission européenne ADISle 13/08/2021). La figure 6 montre
larépartition del’ensemble des foyers et cas ayant débuté en Europe occidentale sur toute la période étudiée dans cette
note,du 01/08/2020 au 31/07/2021.
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Figure 6. Densité des foyers domestiques (haut) et cas en avifaune sauvage (bas) d’TAHP en Europe occidentale, ayant
débutéentrele 01/08/2020 etle 31/07/2021 (source : Commission européenne ADNS, ADIS, OIE).
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En France, les premiers foyers domestiques ont été identifiés en Corse (n=7) a partir du 16/11/2020, en lien
épidémiologique avec un autre foyer détecté dans une animalerie des Yvelines. L’historique et la localisation des foyers
détectés et investigués en Haute-Corse et Corse-du-Sud sont précisés dans le BHVSI-SA du 15/12/2020. Le neuvieme
foyer a été confirmé le 06/12/2020 dans les Landes. Puis le virus s'est propagé rapidement, dans le Sud-Ouest de la
France,avecdesdétections dansles Landes,les Hautes-Pyrénées, les Pyrénées-Atlantiques, le Lot-et-Garonne et le Gers.
Le 12/12/2020, un foyer a été détecté en Vendée, puis le 13/12/2020 dans le département limitrophe des Deux -Sévres.
Autotal, 492 foyersdomestiques (475dansle Sud-Ouestet 17 hors Sud-Ouest) ont été déclarés cette saison.

Vingt-deux cas ont été confirmés en avifaune (autres que volailles), dont un cas sur des oiseaux sauvages libres en lien
épidémiologique avec un foyer en élevage et deux cas concernant des oiseaux captifs. Sept oiseaux sauvages infectés H5N8
auraient été contaminés secondairement, a partir de foyers en élevages de volailles : en Corse (2), dansles Landes (1),
dansles Ardennes (3) et dansle Haut-Rhin (1) (sources: ANSES avisle26/05/2021, BHVSIle 22 /06/2021). Trois sous-
types différents de virus IAHP, H5N8, H5N3 et H5N1, ont été caractérisés (Tableaux 1 et 2). Un épisode de mortalité
massive a été observé dans ledépartementdela Manchele 21/01/2021,0tidesbécasseaux maubeches ( Calidris canutus)
ont étéretrouvés morts surune plage (aumoins 300 oiseaux mortssurun groupe de 10 000 bécasseaux maubeches). Les
quatre cas confirmés (sur quatre testés) étaient associés a une infection parun virus ' IAHP H5 N3 (sources : LNR, OFB).

Origine du virus et aspects génétiques

Une premiere analyse phylogénétique (Lewis etal. 2021) a partir des séquences des virusd’TAHP H5 N8 détectés entre fin
juilletet début novembre 2020 en Russie, au Kazakhstan et danslestrois premiers Etats membresdel’'UE touchés (Pays-
Bas, Allemagne, Royaume-Uni) chez des poulets, des oies, des canards domestiques et chez plusieurs especes d ‘oiseaux
sauvages (Anatidés etrapaces)a confirmé que tous cesvirus appartenaient au clade 2.3.4.4b. Ils étaient tous directement
apparentésauvirus IAHP H5N8 détecté en Iraken mai2020 et apparentésa un méme génotype ancestral précédemment
détecté en 2016-2018, lors de la précédente vague épizootique intercontinentale qui a concerné I’Asie, I'Europe et
IAfrique : il s’agissait du génotype majoritaire identifié alors en Europe par Lycett et al. 2020. Ces virus n’étaient pas
apparentésaux virusd’ TAHP H5 N8 de clade 2.3.4.4b qui avaient circulé en Allemagne et en Europe de ’Est de décembre
2019 a juin 2020. Cette analyse suggere également que ces mémes virus ont pu persister et circuler depuis 2018, en
I’absence de toute détection, au sein d’élevages de volailles galliformes sans que I’étendue et la localisation de cette
circulation puissent étre précisées.

Les parentésphylogénétiquesdécrites dans cette premiére étude sont confirmées par Beerens etal. (2021), qui ont plus
précisément décrit et daté I'’émergence d 'un virus H5 N8identifié aux Pays-Bas chez deux cygnes tuberculés trouvés morts
le 17/10/2020. Leur analyse suggere qu'un ancétre de ce virus possédant une composition génomique similaire aurait pu
circuler a partirde mars2017 etétre responsable de foyers d’TAHP en Egypte en 2018-2019 (Beerenset al.2021).

L’analyse phylogénétique des génomes complets de virusIAHP H5 identifiésentre juillet 2020 et mai2 021, provenantde
vingt Etats membres de 'UE, du Royaume-Uni, de la Norvege, de la Suisse, du Kazakhstan et de la Russie, montre que

(Source: EFSA scientificreportle 31/05/2021 et LRUE Standing Committee on Plants, Animals, Food and Feed (PAFF)
2106(202 1) (cf. encadré1):

I’ensemble des séquences H5 forme un groupe homogene unique appartenant au clade 2.3.4.4b de la lignée
A/goose/Guandong/1/1996,

e cesvirus ont probablement circulé de Sibérie occidentale vers le nord de ’Europe, puis vers le sud et I'est de
I’Europe, avec transmission possible en Afriquedel’Ouest (LRUE PAFF17/06/2021),

e au moins dix-sept génotypes distincts circulent conjointement en Asie Centrale et en Europe, résultant de
différents événements de réassortiment avec des virus IA faiblement ou hautement pathogénes précédemment
détectés chezles oiseaux sauvagesou domestiques.

Huit génotypesassociés au sous-type H5 N5, six génotypes pour H5N8, un génotype pour H5 N1, un génotype pour H5N3
et un génotype pourle sous-type H5 N4 desvirusIAHP circulants ont été caractérisés au cours dela saison 2020-2021 en
Europe (Figure 7). La majorité des foyers et cas détectés chez les oiseaux est associée a un génotype dominant de sous-
type H5N8 (génotype A, figure7) : ce génotype a également été associé a plusieurs cas d’infection chez des mammiféres
sauvages en Europe. Ainsi, au Royaume-Uni, I'infection par ce génotype de virusIAHP H5N8 avait été d étectée chez trois
phoques (phoque gris Halichoerus grypus et phoque commun Phoca vitulina) et un renard roux (Vulpes vulpes) hébergés
dans un centre de sauvegarde et de réhabilitation de la faune sauvage ot ceux-ci ont probablement été contaminés par
des cygnes tuberculés quiavaient séjourné dansle méme centre et avaient succombé a I'infection parle méme virus (Floyd
et al. 2021). Ce méme génotype a également été identifié chez un phoque gris en Suede. Sept cas d’infection rapportée
comme inapparente chez ’'Homme ont également été signalés en Russie (ville d’Astrakhan, décembre 2020) (WHO le
02/03/2021,Pyankova etal. 2021).

Enfin, la mise en évidence d’un virus d’IAHP H5 N1, proche des virus ayant circulé chez les oiseaux sauvages en Europe,
a été signalée chez deux renards aux Pays-Bas, province de Groningue (WURle 28/05/2021).



https://www.plateforme-esa.fr/system/files/2020-12-15-BHVSI-SA.pdf
https://www.anses.fr/fr/system/files/SABA2021SA0022.pdf
https://www.plateforme-esa.fr/system/files/2021-06-22-BHVSI-SA.pdf
https://www.efsa.europa.eu/sites/default/files/2021-05/9989.pdf
https://ec.europa.eu/food/system/files/2021-06/reg-com_ahw_20210617_hpai_eurl.pdf
https://ec.europa.eu/food/system/files/2021-06/reg-com_ahw_20210617_hpai_eurl.pdf
https://ec.europa.eu/food/system/files/2021-06/reg-com_ahw_20210617_hpai_eurl.pdf
https://www.euro.who.int/en/countries/poland/news/news/2021/3/avian-influenza-ah5n8-infects-humans-in-russian-federation
https://www.euro.who.int/en/countries/poland/news/news/2021/3/avian-influenza-ah5n8-infects-humans-in-russian-federation
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Figure 7. Représentation schématique des génotypesdes virus IAHP Hs identifiés en Eurasie depuis mai 2020 (source:
LRUE PAFF17/06/2021). Pour chaque segment du génome viral et chaque groupe phylogénétique distinctidentifié par
une couleur différente, le nom abrégé d’un virus IA de référence est associé dansla 1égende (cette nomenclature est
uniquement descriptive et ne représente pasnécessairement la séquence ancestrale du groupe phylogénétique).

Les analyses desséquences de virus IAHP Hjs identifiées chez lesoiseaux (et réalisées par le LRUE) ont montré laprésence
sporadique etisolée de mutationsassociées avec uneadaptationdu virusaux mammiféresou avec une augmentation de
sa virulence chez ces derniers: y compris certaines mutations majeures, également rapportées chez les virus identifiés
lors des infections chez les mammiféeres au Royaume-Uni et en Suede. Toutefois, en ’absence d’autres mutations
adaptatives ou compensatoires venant les renforcer, ces mutations encore isolées n’augmenteraient pas de fagon
significative le risque de transmission du virus des oiseaux aux mammiferes ou entre mammifeéres, au-dela des cas de
transmission sporadique aux mammiféres déja constatés au cours de cet épisode. L’analyse des génomes complets de
virus TAHP H5 N8 identifiés dans différents foyers en France, réalisée parle LNR Anses Ploufragan, conduit aux mémes
conclusions. Plusieurs marqueurs d’adaptation aux volailles galliformes terrestres et de virulence chez celles-ci ont
également été détectés chez des virus H5N8 identifiés depuis janvier 2021 chez les oiseaux sauvages et les volailles, et
chezun virus H5N3 prélevé chezun oiseausauvage (Source : EFSA scientific reportle 31/05/2021).

La Lituanie a confirmé le 26/03/2021'infection de deux cygnes tuberculés par un virusIAHP H7 N7. Cette détection d 'un
virus IAHP de sous-type H7 dans’avifaune sauvage était remarquable, un seul précédentayant été déclaré en Algérie
enoctobre2016lors d’'une mortalité massive d’oiseaux sauvages imputée a un virus IAHP Hy N1.

Réle des oiseaux sauvages migrateurs

Les oiseaux d'eau migrateurs, plus particulierementles anatidés (canards, oies, cygneset especes apparentées), peuvent
jouer différents roles dans I’épidémiologie du virus : révélateur ou sentinelles, réservoir, ou propagateurs. De 2005 a
2020,des virus IAHP H5 ont été détectés chez aumoins 86 especes d'oiseaux échantillonnées en Europe. Lamajorité des
virus IAHP H5 ont été isolés a partir d'oiseaux trouvés morts, mais ont pu également étre isolés a partir d'oiseaux
apparemment sains de plusieurs espéces : cela a par ailleurs été rapporté au cours de la saison 2020-2021, chez trois
espécesd’Anatidés, canard siffleur (M. penelope), canard colvert (Anasplatyrhynchos) etsarcelle d’hiver (Anas crecca).
La présence du virus de I'TAHP H5 et/ou des anticorps spécifiques de 'TAHP H5 chez les oiseaux vivants suggere que
certains individusde ces especes d'oiseaux peuventde maniere asymptomatique étre porteurs du viruset participer a la
propagation du virus sur de longues distances au cours des migrations (Verhagen, Fouchier, et Lewis 2021). La voie
d'introductionla plus probable desvirusdelTA dans 'UE sontles routes migratoires Nord-Est et Est (source : OFB, EFSA
Panel on Animal Health and Welfare (AHAW) 2017).


https://ec.europa.eu/food/system/files/2021-06/reg-com_ahw_20210617_hpai_eurl.pdf
https://www.efsa.europa.eu/sites/default/files/2021-05/9989.pdf
https://be.anses.fr/sites/default/files/PER-001_2021-03-17_migration-anatides_Guillemain_VF.pdf
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Sur la saison 2020-2021, 2 430notifications en faune sauvage ou captive ont été faites sur ADNS ou A DIS, d’au moins 20
famillesd’espéces d’oiseaux, dont 78 %3sont inféod ées au milieu aquatique (Figure 8). Les oies etles cygnestotalisent la
majorité des déclarations, ce qui est cohérent avec les observations de mortalité massive et étendue rapportées sur les
cotesdelamerduNordet dela Baltique. Cette saison est également marquée par desépisodes plus localisés de mortalité
importante de limicoles (bécasseaux maubéchesle plus souvent) associés au virus IAHP H5N3 dans plusieurs pays
(source: LNR).

Plusieurs cas concernent des oiseaux non migrateurs (moineaux, busesvariables) qui laissent a penser quele virus aurait
ensuite diffusé du compartiment domestique aux oiseaux commensaux des élevages de volailles et pourrait laisser
craindrel’installation durable duvirus et dela maladie (sources: ANSES avisle26/05/2021,BHVSI le 22 /06/2021, OFB).
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Figure 8. Nombre de déclarationsrelativesaux casenfaune sauvage dTAHP en Europe sur ADNS-ADIS du01/08/2020
au 31/07/2021 par famille ou groupe d’especes d’oiseaux. ATTENTION : Le nombre de déclarations ne refléte pasle
nombre de spécimens concernés (il peuty avoir plusieurs oiseaux pour une seule déclaration) (Source : Commission
européenne ADISau 01/08/2021).

En France, les virus IAHP ont été introduits en France continentale lors de la migration post-nuptiale «descendante »
de fin d’automne (source : ANSES avis le 26/05/2021). La présence de virus IAHP a été confirmée sur douze especes
d’oiseaux sauvages, appartenant a quatre familles (Tableau 2). La liste chronologique des cas sauvages identifiés en

France est disponible en Annexedu BHVSI du 06/07/2021 .

T ableau 2 : Sous-type de virus IAHP identifiés en France du 01/08/2020 au 31/07/2021 par espéce d’oiseau sauvage,
et par ordre de fréquence du sous-type.

Sous-type Especed’oiseau sauvage

H5NS8 Bernache cravant (Branta bernicla)
Oie cendrée (Anser anser)

Tadornede Belon (Tadorna tadorna)
Cygnetuberculé (Cygnus olor)
Mouettetridactyle (Rissa tridactyla)
Goélandleucophée (Larus michahellis)
Moineau domestique (Passer domesticus)
Buse variable (Buteo buteo)
Cigogneblanche (Ciconia ciconia)
Fauconpélerin (Falco peregrinus)

3 Anatidés (Oies, Cygnes et Canards), Laridés (Goélands, Mouettes et Sternes), Podicipedidés (Grébes), Ciconidés
(Cigognes), Ardeidés (Hérons), Pélicanidés (Pélicans), Phalacrocoracidés (Cormorans), Sulidés (Fous), Rallidés
(Foulques et Rales), Gruidés (Grues), Scolopacidés, Charadriidés et Haematopodidés (Limicoles), Busard des roseaux
(Circus aeruginosus) et Pygargue a queue blanche (Haliaeetus albicilla).


https://www.anses.fr/fr/system/files/SABA2021SA0022.pdf
https://www.plateforme-esa.fr/system/files/2021-06-22-BHVSI-SA.pdf
https://www.anses.fr/fr/system/files/SABA2021SA0022.pdf
https://www.plateforme-esa.fr/sites/default/files/2021-07-06-Annexe-IAHP.pdf
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Sous-type Espeéced’oiseau sauvage

H5N3 Bécasseau maubeche (Calidris canutus)
Courliscendré (Numeniusarquata)

H5N1 Bernache cravant (Branta bernicla)

H5Nx Pigeonramier (Columba palumbus)

La saison 2020-2021 av regard des précédentes saisons

Le nombre de foyers domesthues d’TAHP en Europe pour la saison 2020-2021 (n=1 303) est plus 1mportant que les
précédentessaisons (figure 9). Il équivaut a celui observé en 2016-2017(n=1136) (source : Commission européenne ADIS
duo1/08/2016au31/07/2017). Ladistribution géographique des foyers présente également des similitudes avec la saison
2016-2017, caractérisée par une épizootie tres localisée dans le Sud-Ouest de la France et diffuse sur I’Est de I’'Europe
(figure 10). La saison est marquée par une extension versle nord de ’Europe, alors quele virusIAHP avait circulé 'année
précédente principalement dans la partie Est de ’Europe. Des foy ers domestiquesont été déclarés pour la premiére fois
en Estonie, Finlande, Irlande, Kosovo, Lituanie et Norvege.

La saison2020-2021 est marquée par unnombre de déclarations sans précédent de cas enfaune sauvage (n= 2 6 59), soit
+51 % par rapporta 2016-2017 (n=1 614) (source : Commission européenne ADISdu01/08/2016 au 31/07/2017). Cette
augmentation dans le compartiment sauvage est a mettre en lien avecles épisodes de forte mortalité observés dans
l’avifaune en Allemagne, au Danemark et aux Pays-Bas, et avec 'augmentation des efforts de surveillance, en particulier
delasurveillance programmée en 2020 en Allemagne et Belgique, etla concentration des prélevements collectés dansle
cadredela surveillance événementielle au quatrieme trimestre 2020 en France, Danemark, Luxembourg et Norvege. Au
totalen2020,18 968 oiseauxsauvagesont été collectés (12 418 parsurveillance événementielle et 6 550 par surveillance
programmeée) contre 8 934 en2019, 9 145en 2018 et 19 543 en2017 (source : EFSA rapportannuel de surveillance 2020).
L’épizootie 2020-2021 a une durée supérieure a celle des années précédentes et la décrue est plus tardive, touchant les
poussinsen avifaune sauvage.

La distribution géographique des cas dans I'avifaune sauvage est marquée par un nombre élevé de déclarations dans le
nord del’Europe, en particulier dans lespaysscandinaveset sur la péninsule du Jutland (nord Allemagne et Danemark).
Des cas dansl’avifaune sauvage ont été déclarés pourla premieére foisen Estonie, Lettonie eten Norvege (Madslienet al.
2021).

Cette distribution differe delasaison 2016-2017, quiavait débuté avec un important épicentre autour dulac de Constance,
touchant la Suisse et les pays voisins. Au cours de ’épizootie 2016-2017, les détections s’étaient ensuite largement
étenduesversle Nord et I’Est del’Europe, jusqu’aux Balkans (figure 11).



https://www.efsa.europa.eu/sites/default/files/2021-07/9985.pdf
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Figure 9 : Nombre de cas en faune sauvage (en bas) et de foyers dom estiques en Europe (en haut) par année et par mais de
début d’éveénement pour les saisons 2015-2016, 2016-2017, 2017-2018, 2018-2019, 2019-2020 et 2020-2021 (source :
Commission Européenne ADIS). ATTENTION : échelles différentes entre les deux graphes.



IAHP Europe

Veille Sanitaire
Internationale

Volailles ©

2015-2016 (H5N1, H5N2, H5N9, H5Nx, H7N7)
Yoo . =
E

2018-2019 (H5N8, H5NXx)

2017-2018 (H5N2, H5N6, H5SN8, H5Nx)

2019-2020 (H5N2, H5NS8)

Figure 10. Densité desfoyers domestiques d’ITAHP en Europe occidentale, par saisonde 2015-2016 a 2020-2021 (chaque
saisonétant bornée du01/08 del’annéen-1 au 31/07 de 'année n). Les différents virus IAHP de sous-type H5 mentionnés
ici appartiennent tous au clade 2.3.4.4b de la lignée A/goose/Guandong/1/1996, a I’exception de I'ensemble des virus
TAHP de sous-type H5 détectésen 2015-2016 et du virus de sous-type H5N1 détecté en 2016-2017 (en italique) (source :
Commissioneuropéenne ADNS, ADIS, OIE).
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Figure 11. Densité de cas dans’avifaune sauvage d’IAHP en Europe occidentale, par saison 2015-2016 a 2020-2021
(chaquesaison étant bornée du 01/08 de ’année n-1 au 31/07 de ’'année n). Les différents virus IAHP de sous-type H5
mentionnés ici appartiennent tous au clade 2.3.4.4b de la lignée A /goose/Guandong/1/1996 (source : Commission
européenne ADNS, ADIS, OIE).
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Pour en savoir plus

e ANSES, Avis relatif a un retour d’expérience sur la crise influenza aviaire hautement pathogeéne 2020 -2021 (1%
partie), 26/05/2021 (pdf)

e EFSA, Avianinfluenza overview February — May 2021 (pdf)

e EFSA, Annual Report on surveillance for avian influenza in poultry and wild birds in Member States of the European
Union in 2020 (pdf)

e LRUE, Highly Pathogenic Avian Influenza (HPAI) in Europe: update Wild birds: species affected, 13/08/2021 (lien)

e OFB, La migration desanatidés : patron général, évolutions, et conséquences épidémiologiques (lien).
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