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Trois sangliers ont été détectés et confirmés infectés par la PPA entre le 03 et le 07/01/2022 dans le
Piémont et en Ligurie
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Trois cas sauvages détectés a la frontiére entre le Piémont et la Ligurie

Un premier cas de peste porcine africaine (PPA) chez un sanglier a été détecté le 05/01/2022 sur la commune d’Ovada
dans le Piémont et confirmé par PCR le 06/01/2022. Le cas se situe a moins de 100 km de la frontiére avec la France
(source : Commission européenne ADIS le 07/01/2022). Deux cas ont ensuite été détectés a proximité dans la commune
de Fraconalto au Piémont et dans la commune d’Isola del Cantone en Ligurie, dans une région montagneuse ou une forte
densité de sangliers est signalée.

La distance maximale entre deux cas est de 25 kilometres. L'EFSA a estimé la vitesse de propagation moyenne de la PPA
entre 2,9 et 11,7 km par an mais indique qu’elle peut étre supérieure dans des zones a forte densité de sangliers (source :
EFSA janvier 2020). En 2019 en Belgique, la vitesse de propagation avait été estimée a 2,9 km par mois (source : Munoz
et al, 2019, article Plateforme ESA). Ainsi, la distance constatée entre ces premiers cas italiens laisse supposer une
détection tardive de I'infection.

La zone infectée initialement mise en place (78 communes) a été étendue le 12/01/2022 a 114 communes (78 dans le
Piémont et 36 en Ligurie) (Source : région du Piémont le 12/01/2021).

Le virus isolé en Italie est de génotype Il, comme ceux circulant
actuellement en Allemagne et dans I’est de I’Europe

Comme pour les souches du reste de I’Europe (hors Sardaigne), la souche isolée dans le Piémont appartient au génotype II
excluant une contamination venant de Sardaigne ou la PPA de génotype I est présente depuis 1978. Le cas le plus proche
(hors Sardaigne) en Europe continentale a été confirmé en Hongrie a 592 km de distance.
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Figure 1. Localisation des cas de peste porcine africaine détectés en Italie dans le Piémont et en Ligurie (source : ADIS
commission européenne le 12/01/2022).

er NN N 000 .

Encadré. Distribution géographique des différents génotypes du virus de la peste porcine africaine

La PPA est due au virus du méme nom qui est classée par I’'OIE comme étant la premiere source de mortalité des porcs
domestiques dans le monde.

On compte a ce jour 24 génotypes différents du virus de la PPA. Ils sont tous présents sur le continent africain mais seuls
deux génotypes ont été identifiés en dehors de ’Afrique, le génotype I depuis 1958 et le génotype II depuis 2007.

Le virus de génotype II est responsable de I’épizootie qui a débuté en 2007 en Géorgie et qui s’est propagée depuis en
Russie, Europe, Chine, Asie du sud-est et plus récemment aux Caraibes (Haiti et République dominicaine).

La PPA en Sardaigne, considérée comme enzootique depuis 1978, est due au virus de génotype I. Le virus de génotype I a
également été isolé en 2021 au sein d’élevages en Chine, provoquant des formes chroniques de la maladie.
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