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Introduction

Les récentes apparitions de foyers d’influenza aviaire hautement pathogene (IAHP) sont d’une
ampleur et d’une répartition géographique extraordinaire. Au cours des dernieres années, le
virus d’IAHP H5N1 s’est propagé dans beaucoup de régions du monde, touchant les oiseaux
sauvages et nuisant considérablement a I'industrie de la volaille. On a aussi documenté le saut
d’espéce de ce sous-type de virus dans plusieurs especes mammiféres, y compris chez les
humains. Cette situation a soulevé des préoccupations concernant la transmission du virus
d’lAHP aux humains, ce qu’on appelle aussi le potentiel zoonotique de ce virus. Le présent
rapport donne des renseignements généraux sur les virus de l'influenza ainsi qu’un résumé du
potentiel zoonotique de I'influenza aviaire en général.

Apercu des virus influenza

Les virus de l'influenza font partie de la famille des Orthomyxoviridae (Publication actuelle de ICTV
Taxonomy [ICTV], 2021). Il existe quatre types de virus d’influenza (grippe) connus : A, B, C, et D
(figure 1).

Les virus de l'influenza de type A infectent un large éventail d’oiseaux et de mammiféres, y
compris les humains (Kessler et autres, 2021). On croit que presque tous les virus de I'influenza
de type A trouvent leur origine dans les oiseaux sauvages aquatiques qui constitue le réservoir
naturel animal. Au fil des années, les virus de I'influenza de type A se sont adaptés a de nouveaux
hotes, et il existe maintenant plusieurs lignées propres aux humains, aux chevaux, aux porcs et
aux chiens (Kessler et autres, 2021). Chez les humains, ces virus incluent les virus de l'influenza
de type A saisonniers, qui circulent presque chaque année en automne et en hiver dans les
climats tempérés comme le Canada. Les virus de l'influenza de type A ont également causé
plusieurs pandémies humaines tout au long de I’histoire. Les virus de 'influenza de type A sont
répartis en plusieurs sous-types fondés sur deux protéines a leur surface : I’'hémagglutinine (HA)
et la neuraminidase (NA). A I'heure actuelle, on a identifié 18 sous-types d’HA et 11 sous-types
de NA (Organisation mondiale de la Santé, 2018).

Tableau 1 — Lignées et sous-types actuels de virus de I'influenza de type A propres a certaines espéeces

Lignée Sous-type Référence \
Aviaire Multiple (Kessler et al., 2021)
(HA13al16etNA1a
9)
Humain H1IN1 (Organisation mondiale de la santé [OMS],
H3N2 2018b)
Porcin H1N1 (Ma et al., 2008; Mancera Gracia et al., 2020)
H1N2
H3N2
Equin H3N8 (Kessler et al., 2021; Oladunni et al., 2021)
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Canin H3N2 (Klivleyeva et al., 2022)
H3N8

Chauve-souris | H17N10 (Kessler et al., 2021)
H18N11

Les virus de l'influenza de type B infectent principalement les humains, mais ils peuvent aussi
infecter d’autres mammiferes. Méme s’ils peuvent causer des maladies graves, ils causent
généralement des maladies plus bénignes que les virus de I'influenza de type A. lls incluent les
virus de I'influenza de type B saisonniers humains, qui circulent habituellement en méme temps
que les virus de I'influenza de type A saisonniers. Les virus de I'influenza de type B sont répartis
entre deux lignées : Victoria et Yamagata.

Les virus de l'influenza de type C infectent aussi les mammiféeres uniquement, mais ils causent
rarement des maladies, ou seulement des maladies bénignes.

Les virus de I'influenza de type D affectent principalement les bovins , mais peuvent aussi
infecter les chevres, les moutons, les porcs et les humains, et causent une maladie bénigne. (Su
et al., 2017)(Su et al., 2017)
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Figure 1. Familles de mammiféres qui montrent des signes d’infection par les virus de l'influenza
(types A, B, C, et D) (Modifié d’apres Bailey et autres, 2018).
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Virus de 'influenza aviaire

Les virus de l'influenza aviaire (VIA) sont des virus de lI'influenza de type A qui affectent les
oiseaux. Les VIA se propagent naturellement parmi les oiseaux aquatiques sauvages (comme les
canards, les oies, les mouettes et les oiseaux de rivage) partout dans le monde. Les oiseaux
infectés répandent le virus par la salive, les sécrétions respiratoires et les féces. En général, les
oiseaux aquatiques sauvages comme les canards ne tombent pas malade. Cependant, les VIA
peuvent infecter plusieurs espéces d’oiseaux différentes, dont certaines peuvent développer une
maladie grave et mourir. Les élevages de volaille domestique sont particulierement vulnérables
a l'infection (CFSPH, 2023) (en anglais seulement).

Influenza aviaire faiblement et hautement pathogene

Les VIA sont classés en outre comme souches de virus d’influenza aviaire hautement pathogéne
(IAHP) et d’influenza aviaire faiblement pathogéne (IAFP). La classification s’appuie sur la
capacité de ces virus a causer des maladies chez les poulets et sur les différences dans leur HA
(Luczo et autres, 2015). En regle générale, les virus d’IAHP causent une maladie grave et la mort
chez les poulets, alors que les virus d’IAFP causent une maladie bénigne. L’évolution de la maladie
chez d’autres espéces est complexe et dépend des especes et des caractéristiques du virus.
Jusqu’a présent, les virus d’IAHP ont tous été de sous-types H5 ou H7.

La plupart des VIA qui se propagent chez les oiseaux sauvages sont des virus de I'|AFP. Il existe
beaucoup de sous-types d’IAFP différents, mais les sous-types H5 et H7 de I'|AFP sont
particulierement inquiétants, car ils peuvent évoluer de faiblement pathogéne a hautement
pathogéne apres avoir infecté des oiseaux domestiques (Monne et autres, 2014). Des
apparitions de foyers attribuables a la mutation de I'lAFP a I'lAHP ont été signalées au Canada
(H7N3) en 2004 (Pasick et al., 2005) et récemment aux Etats-Unis, en 2016 dans I'Indiana [H7N8]
[Lee et autres, 2017a] et en 2017 au Tennessee [H7N9] [Lee et autres, 2017b].

Le potentiel zoonotique des virus de l'influenza aviaire

La capacité des VIA a infecter les mammiferes, y compris les humains, est complexe et non
complétement comprise. Beaucoup de caractéristiques (du virus et de I'h6te) contribuent a la
spécificité de la relation hoéte-virus et au potentiel zoonotique des VIA, comme il est exposé ci-
apres.

Structure du génome et caractéristiques virales et de I’hote

Les virus de l'influenza de type A sont des virus a ARN enveloppés et segmentés (Bouvier et
Palese, 2008). Le génome viral est formé de huit segments de géne encodant jusqu’a 17 protéines
virales (Chauhan & Gordon, 2022). La figure 2 présente un sommaire simplifié des genes et de
leurs fonctions protéiniques.
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Plusieurs segments ou protéines de génes différents peuvent contribuer au potentiel zoonotique
des virus de I'influenza aviaire, y compris les hémagglutinines, les neuraminidases les protéines
polymérases (PB1, PB2, PA) et d’autres protéines comme la nucléoprotéine (NP) et la protéine
non-structurale (NS).

PB1 PB2 PA forment I'ensemble des fonctiones de polymérase
responsable de la réplication et de la transcription de IARNv.
Le complexe est intégré aux molécules de la NP.
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Figure 2. La structure du génome y compris les segments de géne. (Modifié d’apres Krammer et
al., 2018)

Protéines de surface (HA et NA)

Les virus de l'influenza de type A utilisent leurs HA pour se lier aux récepteurs d’acide sialique a
la surface des cellules qui couvrent les voies respiratoires ou intestinales de I’hote infecté
(Kuchipudi et al., 2021). Le couplage du récepteur des cellules de I’hote et de I’ HA virale est I'un
des déterminants les plus importants de la spécificité de I’"h6te (Matrosovich et al., 2015).

Les VIA se lient plus facilement aux récepteurs d’acide sialique alpha-2,3 (« type aviaire ») qui se
trouvent principalement dans les voies intestinales des oiseaux (figure 3). Les virus de l'influenza
de type A chez les humains se lient plus facilement a un type de récepteur différent, les
récepteurs d’acide sialique alpha-2,6 («type humain »), qui se trouvent dans les voies
respiratoires des personnes (Li et al., 2019). Les humains ont aussi des récepteurs de « type
aviaire » dans leurs voies respiratoires, cependant, ils sont moins nombreux et d’autres facteurs
nuisent a la capacité des VIA a s’y lier. Ainsi, bien que les humains puissent étre infectés
directement par certains VIA, il est rare que cela se produise. La protéine HA dans les VIA et les virus
de l'influenza de type A chez les humains n’ont qu’un acide aminé de différence qui nuit a leur capacité
de se lier aux récepteurs de « type aviaire » ou de « type humain »; toutefois, il est rare qu’'un changement
survienne dans cet acide aminé (Bateman et al., 2008).
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Figure 3. La présence et la répartition des récepteurs d’acide sialique (AS) dans les humains et
les poulets.

La capacité d’un virus de I'influenza de type A a se répliquer dans un hoéte et a se transmettre a
d’autres hotes dépend également du pH dans I’h6te et dans I’'environnement (Joseph et al.,
2017). Le pH affecte la stabilité des protéines de surface HA. Les HA des VIA sont généralement
plus stables a un pH plus élevé que les virus de I'influenza de type A des mammiféeres. Les VIA
peuvent donc se répliquer de facon plus efficace dans les voies intestinales des oiseaux et se
transmettre grace al’ environnement aquatique.

La fonction principale de la protéine de surface NA consiste a détruire les récepteurs d’AS sur la
cellule hote apres l'infection, ce qui relache de nouveaux virus et empéche la réinfection de
cette cellule (Joseph et al., 2017; Mostafa et al., 2018). Pour que le virus se propage de fagon
efficace dans un hote, la NA doit pouvoir détruire les récepteurs principaux auxquels le virus se
lie. Les NA des VIA détruisent plus facilement les récepteurs de « type aviaire ». Les virus de
I'influenza de type A qui se sont adaptés aux humains se lient plus facilement aux récepteurs de
« type humain »; par conséquent, les NA de ces virus adaptés ont changé afin de pouvoir
détruire les deux types de récepteurs.

Polymérases (PB2, PB1, PA)

Plusieurs changements au sein de la protéine polymérase basique 2 (PB) peuvent nuire a la
capacité des VIA de provoquer une maladie chez les mammiféeres. L'un des changements le plus
important est la sensibilité du virus a la température (Joseph et al., 2017; Mostafa et al., 2018).
Les virus de l'influenza A chez les humains sont adaptés aux voies respiratoires supérieures et
ont une température optimale de 33°C, alors que les VIA sont adaptés aux voies intestinales et
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préferent des températures plus élevées (>37°C). Le changement d’un seul acide aminé de la
PB2 peut permettre aux VIA de se répliquer a des températures inférieures dans les voies
respiratoires supérieures, ce qui élargit la gamme d’hotes possibles(Li et., 2019).

Les deux autres protéines polymérases, polymérase basique 1 (PB1) et polymérase acidique (PA),
semblent également jouer un réle dans la spécificité des hotes des virus de I'influenza de type A,
guoique ce role ne soit pas parfaitement compris.

Autres protéines (NP, NS)

La nucléoprotéine (NP) permet aux virus de I'influenza de type A de se répliquer dans une cellule
hoéte (Zimmermann et al., 2011). Les mammiféres possédent des mécanismes d’'immunité pour
contrer la fonction de la NP. Une de ces protéines antivirales, appelée protéine A de résistance
au myxovirus (MxA), nuit au fonctionnement de la NP (Joseph et al., 2017; Mostafa et al., 2018).
Les VIA sont plus sensibles a la mxA que les virus d’influenza d’origine humaine. |l se peut que
des changements dans la NP du VIA le rendant moins sensible a la MxA permettent au VIA de se
répliquer plus facilement dans les mammiféres.

Il est aussi possible que des changements dans la protéine non structurale (NS) permettent aux
VIA de se répliquer plus efficacement dans les mammiferes. Sur le plan expérimental, ces
changements pourraient accroitre I'activité des polymérases, ce qui permettrait au virus de se
répliquer dans les voies respiratoires des humains qui sont d’une température inférieure par
rapport a la température du corps entier (Reuther et al., 2014).

Evolution des virus de I'influenza aviaire

Les changements au génome du VIA peuvent survenir de deux manieres : par glissement
antigénique ou par cassure antigénique.

Mutation (glissement antigénique)

Le glissement antigénique renvoie aux mutations qui s’accumulent dans un gene durant la
réplication virale qui se produit au fil du temps.

Puisque la protéine polymérase virale ne peut pas corriger les erreurs qui surviennent durant la
réplication virale (appelée relecture), les mutations surviennent assez régulierement; cependant,
ces mutations n’ont souvent pas d’effet sur les comportements des virus. Dans certains cas, ces
mutations peuvent modifier les fonctions des protéines virales et accroitre le potentiel
d’infection des virus de l'influenza.

De nouvelles souches de VIA surviennent continuellement en raison du glissement antigénique.
Plus il y a d’infections d’influenza dans une population, plus il est possible que de nouveaux
variants émergent.
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Réassortiment (cassure antigénique)

Lorsque deux virus de l'influenza de type A différents infectent une cellule en méme temps, la
nature segmentée du génome viral permet I'’échange d’un ou plusieurs segments de géne entre
les deux virus (Steel & Lowen, 2014). Ce processus est connu sous le nom de réassortiment ou
cassure antigénique. Le nouveau virus généré s’appelle virus réassorti. Le réassortiment se
produit souvent dans les virus de l'influenza de type A, et peut entrainer des changements
rapides aux caractéristiques du virus. Le réassortiment a créé une énorme diversité virale et joue
un réle important dans I’évolution des virus de l'influenza de type A, y compris le VIA, et a élargi
les gammes d’hoétes pour ces virus.

Remaniement des genes de I'influenza A

[
[
[
[ .
— Nouveau virus
[ .
e hybrlde
[
Virus A ) .
Animal hote
unique infecté par
les deux virus A&B
—
—
— V|ru§ reasso_rtl avec des
— parties du virus A et du
— virus B
—
—
Virus B

Figure 4 : Exemple de virus réassorti du virus A et du virus B.
Les porcs comme hétes favorisant le mélange des virus

Les porcins sont susceptibles aux infections, tant des virus aviaires que des virus de I'influenza
de type A, car ils ont des récepteurs de « type aviaire » et de « type humain » dans leurs voies
respiratoires (Ma et al., 2008). Il se peut que de nouveaux virus de I'influenza soient créés par le
réassortiment de segments de géene viral entre les virus de I'influenza aviaire, porcin et humain
de type A si des porcs sont infectés de plusieurs virus en méme temps. Les VIA peuvent se
transmettre de la volaille domestique aux porcs (Meseko et al., 2018) et les virus humains de
I'influenza de type A peuvent aussi se transmettre aux porcs (Ma et al., 2008). Les porcs sont
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donc généralement considérés comme des «hotes favorisant le réassortiment des virus» pour
les virus de I'influenza de type A (figure 5).

-y

Porcs

Oiseaux aquatiques sauvages

Figure 5. Le porc comme « récipient mélangeur » des virus de l'influenza de type A. Lignes
continues : voies de transmission fréquentes ou confirmées Lignes pointillées: voies de
transmission possibles ou occasionnelles (Ma et al., 2008).

Virus de 'influenza aviaire zoonotiques

Il arrive rarement que des humains soient infectés directement par des VIA. A ce jour, les sous-
types d’IAHP H5N1 et H7N9 ont été responsables de la plupart des maladies humaines graves
attribuables aux VIA partout dans le monde.

En 1997, des oiseaux issus de marchés de volaille vivante ont transmis un virus d’influenza H5N1
a Hong Kong directement a des humains. Sur les dix-huit personnes infectées dans cette éclosion,
six sont décédées. Plus tot la méme année, on avait signalé des apparitions de foyers du virus
d’IAHP H5N1 dans de la volaille a Hong Kong. En 2005, ce virus d’IAHP s’était propagé de I'Asie
vers I'Europe et I'Afrique et est devenu endémique dans les populations de volaille de certains
pays. Le premier signalement d’une infection humaine du virus aH5N1 sur le continent nord et
sud-américain a eu lieu au Canada le 8 janvier 2014 et concernait un voyageur qui revenait tout
juste d’un séjour en Chine.

Le virus H5N1 continue d’évoluer et de se réassortir avec d’autres virus de I'influenza aviaire. En
octobre 2020, le virus H5N1 associé a I’éclosion actuelle est apparu la premiére fois aux Pays-Bas
(Cui etal., 2022). Depuis, ce virus d’IAHP H5N1 a causé de nombreuses apparitions de foyers dans
la volaille et les oiseaux sauvages. En décembre 2021, ce virus d’IAHP H5N1 s’est propagé en
Amérique du Nord par l'intermédiaire d’oiseaux sauvages ou il a continué d’évoluer et de se
réassortir avec des virus d’IAFP (Kandeil et al., 2022).
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Il'y a eu de nombreux signalements de mammiféeres infectés par le virus d’IAHP H5N1 actuel
dans différents pays (annexe A). De maniere inattendue, beaucoup de ces mammiféresont eu
une grave maladie attaquant le cerveau (Kandeil et al., 2022). Dans certains de ces cas, on a
signalé une adaptation aux mammiféres (Autorité européenne de sécurité des aliments, 2022).
On a également signalé la probabilité de transmission entre mammiféres sur une ferme de
vison en Espagne (Aglero et al., 2023).

A ce jour, sept cas humains ont été associés a ce virus d’IAHP H5N1. Un cas asymptomatique a
été trouvé en Angleterre en janvier 2022 apreés que le virus ait été identifié dans un élevage de
canards gardés sur la propriété (Oliver et al., 2022). En avril 2022, on a relevé un cas présentant
des symptomes légers qui était entré en contact étroit avec de la volaille infectée par le

virus H5N1 (OMS, 2022). En octobre 2022, I'Espagne a signalé deux cas asymptomatiques de
travailleurs de la volaille qui avaient été exposés a de la volaille infectée, bien que I'on estime
maintenant qu’il ne s’agissait que d’une contamination environnementale (ProMED, 2023).
Aussi en octobre 2022, le Vietnam a signalé un cas grave avec exposition a de la volaillede
basse-cour, et un cas mortel, aussi avec exposition a de la volaille de basse-cour, a été signalé
par la Chine (le Centre for Health Protection [CHP], 2022; [OMS, 2022]. En janvier 2023,
I’Equateur a confirmé un cas grave d’IAHP H5N1 chez un enfant qui était entré en contact avec
de la volaille de basse-cour malade (OMS, 2023), Organisation panaméricaine de la santé [OPS],
2023) Récemment, en février 2023, une fille de 11 ans du Cambodge est décédée d’un type
différent (clade) de H5N1, la premiére infection connue de H5N1 dans ce pays chez un humain
depuis 2014 (Santé Cambodge, 2023).

Partout dans le monde, a compter de janvier 2003 jusqu’au 11 novembre 2022, 868 cas
d’infection humaine par le virus de l'influenza aviaire de type A (H5N1) ont été signalés dans
21 pays. De ces 868 cas, 457 se sont avérés mortels (taux de mortalité clinique [TMC] de 53 %).
L'Indonésie, le Vietnam et I'Egypte ont signalé le plus grand nombre de cas d’IAHP H5N1 chez les
humains a ce jour.

En 2013, des infections humaines du virus A(H7N9) ont été signalées pour la premiere fois en
Chine et associées a un contact étroit avec de la volaille. Depuis, de petites apparitions de foyers
et des infections sporadiques ont eu lieu. Le cas le plus récent a été signalé en mars 2019. De
2013 a 2019, on compte 1568 cas humains confirmés en laboratoire, y compris au moins
615 morts (TMC de 39 %), presque tous en Chine (OMS, 2019).

Facteurs de risque d’infection humaine

Le facteur de risque principal d’infection humaine par des VIA est I'exposition directe ou indirecte
a des oiseaux infectés morts ou vivants et des zones contaminées comme des élevages et des
marchés de volaille vivante infectés. En général, I'abattage, la plumaison et la manipulation de
carcasses de volaille infectée présentent des risques. Un faible nombre de cas humains du virus
de l'influenza H5N1 a été associé a la consommation de mets faits de sang de volaille crue
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contaminée. Cependant, une fois complétement cuits, les aliments ne posent plus de risque. Le
contact étroit avec des cas humains s’est également avéré un facteur de risque d’infection par le
virus d’IAHP H5N1. Pour certains cas humains d’IAHP H5N1 de souche asiatique, la source
d’exposition est inconnue (OMS, 2018a).

Le role des virus de I'influenza aviaire au cours de pandémies
antérieures

Une pandémie d’influenza peut survenir si un nouveau virus d’influenza apparait qui a la
capacité de provoquer la transmission continue entre humains (Taubenberger et al., 2007). Si la
population humaine a peu ou pas d'immunité contre le nouveau virus, un virus pandémique
peut se propager rapidement et mondialement avec I'accroissement des voyages
internationaux.

Les VIA ont été des contributeurs clés a 'émergence de pandémies d’influenza humaine tout au
long du 20¢ siecle. La plus grande pandémie d’influenza connue a ce jour, I'influenza de 1918, a
été causée par un virus HIN1, qui a sauté d’'une espéce aviaire aux humains, soit directement ou
par un hote intermédiaire (Kessler et al., 2021). Des changements a la protéine HA du virus, qui
lui a permis de s’attacher aux récepteurs de type humain ainsi qu’a ses protéines PB2 et PA, ont
probablement permis la transmission aviaire a humaine (Chauhan & Gordon, 2022; Gamblin et
al., 2004; Taubenberger et al., 2005). Apres la pandémie de 1918, le virus HIN1 est devenu
endémique dans la population humaine.

En 1957, le virus pandémique H2N2 est apparu, lequel constituait un réassortiment d’un virus
aviaire H2N2 et descendant de la souche HIN1 de 1918 (Kessler et al., 2021). En 1968, la
pandémie H3N2 s’est produite, en raison du réassortiment du virus H2N2 et d’un virus
aviaire H3Nx (OMS 2018). Des descendants de ce virus H3N2 continuent de circuler de fagon
saisonniéere chez les humains.

La plus récente pandémie de l'influenza humaine était en 2009, causée par la transmission
zoonotique d’un virus d’influenza porcine recombinant HIN1, avec segments de genes de
différents virus aviaires, porcins et humains. Cette souche de virus continue également de
circuler chez I'humain, actuellement comme souche saisonniére de I'influenza H1IN1.

Conclusion

Au cours du dernier siecle, les données probantes ont indiqué que les VIA ont le potentiel
d’infecter les humains et de causer des maladies. Heureusement, les VIA ne se propagent
habituellement que rarement aux humains, lorsqu’ils sont en contact étroit avec de la volaille
infectée. Dans la plupart des cas, les caractéristiques virales et les facteurs de I’'h6te empéchent
tous les deux la propagation des VIA aux personnes. Cependant, il se peut que les VIA évoluent
par mutation et réassortiment avec d’autres virus de l'influenza de type A, menant a la création
de nouvelles souches et de nouveaux sous-types qui peuvent infecter plus facilement les
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mammiféres. Si ces changements se produisent sur certains des segments de génes et les
protéines qui en résultent et qui ont un effet sur la spécificité de I’h6te des virus de l'influenza
de type A, ces nouveaux sous-types de virus pourraient alors étre plus facilement infectieux et
causer des maladies chez les humains et se propager dans la population. Par le passé, certains
sous-types de VIA ont causé des maladies graves chez les humains et se sont adaptés ou
réassortis afin de pouvoir se propager de maniere efficace d’une personne a 'autre, causant,
dans certains cas, des pandémies. Bien que |'actuel virus d’IAHP H5N1 a infecté des humains dans
des situations ou il y avait un contact étroit avec de la volaille infectée, jusqu’a présent, il n’a pas
mené a la transmission de personne a personne. L’Organisation mondiale de la Santé (OMS) a
évalué le risque actuel de ce virus d’IAHP H5N1 pour les humains comme étant faible (OMS, 2022)
et posant un risque plus élevé pour les personnes exposées a de la volaille. Cependant, le
potentiel de pandémie a été évalué comme modéré (CDC, 2022). Il est important de continuer
de comprendre, de surveiller et de contréler ces sous-types de VIA et d’autres, en raison du
potentiel zoonotique des VIA.
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Annexe A : Détections du virus de I'influenza aviaire de type A (H5N1) chez les espéces
mammiféeres autres que les humains liées a la « souche eurasienne » partout dans le monde,

2020-2023
Animaux Pays Saison épidémique Référence
Renards rouges Suede; Pays-Bas; 2020-2021 (Institut vétérinaire national de la Suéde [SVA],
Finlande; Estonie; 2021-2022 2021)
Irlande; Pays de (Organisation mondiale de la santé animale
Galles; Angleterre; [OMSA], 2022)
Belgique; Norvege; (Organisation mondiale de la santé animale
Japon; Etats-Unis; [OMSA], 2021)
Canada Influenza aviaire d’origine aviaire dans la faune
non aviaire GOUV. R.-U. 2023
Chien viverrin Japon 2021-2022 (OMSA)
Coyote E.-U. 2021-2022 (OMSA)
Loutre eurasienne Pays-Bas;  Finlande; | 2021-2022 (Wageningen University Research [WUR], 2022)
Ecosse Influenza aviaire d’origine aviaire dans la faune
non aviaire GOUV. R.-U. 2023
Blaireau européen Pays-Bas 2021-2022 (WUR)
Putois Pays-Bas 2021-2022 (WUR)
Furet Slovénie 2021-2022 Laboratoire national de référence d’influenza
aviaire en Slovénie
Vison Canada; Espagne 2021-2022 (OMSA), Tableau de bord de ’ACIA/EEEC, 2022;
Aglero et autres, 2023
Lynx Finlande 2021-2022 (Finnish Food Authority [FFA])
Lynx roux E.-U. 2021-2022 (OMSA)
Pékan E.-U. 2021-2022 (OMSA)
Raton laveur Etats-Unis, Canada 2021-2022 (OMSA) Tableau de bord de I’ACIA/EEEC, 2022
Mouffettes Canada; E.-U. 2021-2022 Tableau de bord de I’ACIA/EEEC, 2022, USDA
Phoques gris E.-U. 2021-2022 (OMSA)
Phoques communs Etats-Unis; Canada 2021-2022 (OMSA) Tableau de bord de I’ACIA/EEEC, 2022
Ours noir Canada 2021-2022 (Healthy Wildlife [Canadian Wildlife Health
Cooperative], 2022) (Santé de la faune sauvage,
OMSA), Tableau de bord de I’ACIA/EEEC, 2022
Porc domestique Italie 2021-2022 LRUE
Opossum de Virginie E.-U. 2021-2022 (OMSA)
Marsouin Suéde 2021-2022 (SVA)
Dauphin a gros nez E.-U. 2021-2022 (University of Florida Health [UFHealth])
Pérou
Dauphin a flanc blanc Canada 2021-2022 (Tableau de bord de I’ACIA/EEEC, 2022)
Ours noir américain E.-U. 2022-2023 (United States Department of Agriculture
[USDA], 2023)
Grizzly E.-U. 2022-2023 USDA
Ours Kodiak E.-U. 2022-2023 USDA
Mouffette rayée E.-U. 2022-2023 USDA
Chat domestique France 2022-2023 WAMHIS (woah.org)
FAO (fao.org)
Otaries Pérou 2023 Université du Minnesota (CIDRAP)

(Modifié de I’Autorité européenne de sécurité des aliments [EFSA], 2022)
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