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Introduction

A travers les ages, les épidémies ont faconné le cours de I'histoire, tant humaine qu’animale,
laissant une empreinte indélébile sur les sociétés et les systemes de santé. Des pandémies
anciennes telles que la variole aux crises plus récentes comme le Covid-19, ces événements
ont perturbé les fondements politiques, économiques et sociaux, tout en mettant en lumiére
nos liens complexes avec les animaux, les écosystéemes et les autres étres humains.
Aujourd'hui, alors que les comparaisons entre les pandémies passées et présentes sont de
plus en plus présentes, il est impératif d'explorer en profondeur les risques émergents, tels
que ceux posés par les virus de l'influenza aviaire en Afrique subsaharienne, afin de mieux
prévenir et gérer les menaces sanitaires futures.

Isolés pour la premiére fois chez les poulets au début du XX®™® siécle (Webster et al., 1992),
les virus a influenza aviaire représentent une menace constante pour la santé publique et la
sécurité alimentaire a I'échelle mondiale. Ces virus, qui peuvent se montrer hautement
pathogénes et extrémement contagieux pour les oiseaux, présentent également un risque de
transmission inter-espéces, avec le potentiel de déclencher des pandémies dévastatrices,
chez 'nomme et des épizooties aux conséquences économiques et sanitaires considérables.
L'Afrique de I'ouest, en raison de sa biodiversité aviaire et de ses systéemes d'élevage souvent
a faible niveau de biosécurité, est particulierement vulnérable a la propagation et a
I'émergence de ces virus.

Dans ce contexte, connaitre les souches virales qui circulent dans cette région a travers les
activités de surveillance et de cartographie des risques associés aux virus de l'influenza aviaire
sont devenues des priorités cruciales pour les autorités sanitaires et les acteurs impliqués
dans la santé animale et la sécurité alimentaire en Afrique de 'ouest ou la circulation des virus
influenza aviaire s’est intensifiée. Ce rapport de stage de master 2 vise a examiner les défis,
les méthodes et les résultats de telles initiatives, en mettant un accent particulier sur les
approches conventionnelles et les technologies fiables employées dans ce domaine.

Durant ce stage effectué a I'Ecole Nationale Vétérinaire de Toulouse au sein de I'équipe
VIREMIE de TUMR 1225 IHAP, la compréhension des dynamiques épidémiologiques des virus
de l'influenza aviaire en Afrique de I'ouest a été approfondi. Les stratégies de surveillance et
de prévention mises en place pour contrbler leur propagation ont également été étudiées. En
utilisant une combinaison de méthodes de collecte de données sur le terrain, d'analyses
géospatiales et de modeéles prédictifs, ce travail s'inscrit dans une approche intégrée visant a
mieux comprendre et anticiper les risques associés a ces pathogénes. En effet, les pays
d’Afrique touchés par les virus Influenza aviaires disposent de moyens matériels et financiers
limités pour intervenir sur I'ensemble de leur territoire. Il est donc crucial de cibler avec
précision les zones a risque élevé afin d'optimiser I'utilisation des ressources disponibles.

Cette étude débutera par un apergu de I'état actuel des connaissances sur l'influenza aviaire
en Afrique de I'Ouest, mettant en lumiére les principaux défis a relever. Par la suite, le matériel
et la méthodologie utilisés pour atteindre les objectifs de cette étude seront détaillés. Ensuite
les résultats obtenus au cours des investigations et analyses seront expliqués pour pouvoir,
en conclusion, examiner ceux-ci, et explorer d'autres pistes et avancées potentielles pour
renforcer les mesures sanitaires en Afrique de I'ouest.



Partie | : Synthese bibliographique

|- Les virus Influenza aviaires

1. Biologie du virus

Les virus influenza A appartiennent a la famille des Orthomyxoviridae. Ce sont des virus
enveloppés dont le génome est constitué d’a ARN simple brin de polarité négative et segmenté
en 8 fragments (Flint, 2020).

Les sous-types des virus influenza A sont définis selon les propriétés antigéniques des
hémagglutinines (HA) et des neuraminidases (NA), des protéines de surface (Figure 1)
enchéassées dans I'enveloppe de la particule virale. Dix Huit hémagglutinines (H1 — H18) et 11
neuraminidases (N1 — N11) ont pu étre identifiées jusqu’a présent. Parmi celles-ci, 16 HA et 9
NA sont présentes chez les oiseaux.

NEP/NS2

Membrane
lipidique

Complexe Polymérase
PB1, PB2, PA

NP

Figure 1 : Représentation schématique d’un virus Influenza A (Retamal, 2009)

Parmi les virus influenza A, ceux qui circulent chez les oiseaux sont qualifiés de virus influenza
aviaires (VIA). Ces virus peuvent donc impacter les espéces aviaires, mais aussi présenter un
risque pour la santé publique, puisque certains de ces virus sont capables de franchir la
barriére d’espece et infecter 'Thomme (Anses, 2022).

Les virus de l'influenza aviaire se trouvent principalement dans les féces et les sécrétions
respiratoires chez les oiseaux (Hurt et al., 2017), (Brown et al., 2009) mais également dans
les plumes (Gaide et al., 2021). lls peuvent étre transmis de fagon directe via contact
rapproché avec les oiseaux infectés ou indirectement par les sécrétions d'oiseaux infectés,
par aérosols ou par le biais de vecteurs passifs contaminés tels que les aliments, I'eau
contaminée, le matériel, le personnel, les véhicules, ... (Parvin et al., 2020) (Centers for
Disease Control and Prevention, 2024). En raison de leur résistance dans I'environnement qui
peut étre assez importante dans certaines conditions, ils peuvent notamment rester infectieux
pendant de longues périodes a des températures basses (Bouquin et al., 2017). Les virus
influenza aviaires peuvent facilement se propager d'une ferme a une autre si les mesures de
biosécurité sont insuffisantes. La période d’incubation est généralement trés courte (de 24h a
quelques jours). Le virus pénétre dans I'organisme des volailles le plus souvent par la voie
respiratoire mais également par la voie digestive (Anses, 2022).

Les virus Influenza aviaire infectant les volailles peuvent étre classés en deux catégories selon
leurs pouvoirs pathogénes chez la volaille : les virus Influenza aviaire faiblement pathogenes
(IAFP) et les virus Influenza aviaire hautement pathogénes (IAHP) (Pantin-Jackwook and
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Swayne, 2009). Les virus IAFP présentent un tropisme digestif et respiratoire, tandis que les
virus IAHP, du fait de I'acquisition d’un site de clivage polybasique (comme représenté sur la
Figure 2) sur ’hémagglutinine présentent un tropisme systémique chez les oiseaux, expliquant
leur plus grande pathogénicité.

LPAI HPAI
Proteases localized in respiratory and Ubiquitous proteases
estinal organs

HAO HAO

Ll

—_— HA1 il

HAD e - HA1 [ HAS ™

ET E KKR

Figure 2 : Critéres de différenciations des VIA hautement et faiblement pathogénes, d’apres (Horimoto
and Kawaoka, 2005).

Acide aminés basiques : K (lysine), R (arginine) et G (glycine). Les sites de clivage sont classés en
mono ou multibasiques. Alors que les sites de clivages monobasiques ne contiennent généralement
qu’un ou deux acide aminé basique, les sites de clivages multibasiques contiennent au minimum quatre
acides aminés basiques (Lee et al., 2021). Les sites de clivages monobasiques vont étre clivé par la
trypsine, qui n’est présente que dans les tissus respiratoires et intestinaux alors que les sites
multibasiques son clivés par des protéases ubiquitaires qui sont présentes dans de nombreux organes,
ce qui entraine une infection létale (Horimoto and Kawaoka, 2005).

La HA, en plus d’étre déterminante pour distinguer virus faiblement pathogéene de hautement
pathogene, est tres utilisée pour suivre la circulation des VIA a travers des analyses
phylogénétiques. En effet, 'accumulation progressive de mutations génétiques au sein de la
HA au cours de la circulation des VIA, permet de suivre leur évolution et de définir des linéages
ou clade, en fonction de leur divergence génétique (Eisler et al., 2020) (Centers for Disease
Control and Prevention, 2023).

2. Virulence des virus Influenza aviaires

Décrite officiellement pour la premiére fois en 1955 (Schéafer, 1955), les virus Influenza aviaires
existent néanmoins depuis plusieurs siécles. Cependant, depuis quelques années, ils sont de
plus en plus présents sur toute la surface du globe et provoquent des épidémies
économiquement dévastatrices lorsqu’ils se propagent. lls impacts également bien-étre animal
et de biodiversité et constituent donc un enjeu majeur et une préoccupation globale a I'échelle
internationale.

Ces virus représentent également un enjeu de santé publique majeur, certains sont en effet
capables d’infecter ’lhomme avec dans certains cas des taux de létalités élevés. lls sont
également connus pour étre associés a la menace pandémique.

La période d’incubation chez les oiseaux est courte, en général de 3 a 5 jours, mais peut tout
de méme parfois étre plus longue (Albina et al., 2006). La plupart des virus de l'influenza
aviaire sont faiblement pathogénes. Les oiseaux infectés ne présentent habituellement que
peu ou pas de signes cliniques. Dans les cas des virus influenza aviaires hautement
pathogéne, la mortalité est au contraire soudaine, et trés élevée, tuant presque toute la

9



population d'un poulailler en I'espace de quelques jours (Albina et al., 2006). C’est pour cela
que des mesures de contrdles strictes, souvent onéreuses et provoquant beaucoup de pertes,
sont mises en place en cas de détection de foyers.

Certaines souches de VIA sont zoonotiques et sont capable de provoquer des infections
bénignes chez ’homme, particulierement chez les enfants chez qui un syndrome grippal peut
étre observé (Song and Qin, 2020) (Um et al., 2021) (Albina et al., 2006). Elles peuvent tout
de méme étre a l'origine d’infections respiratoires séveres qui peuvent vite évoluer et causer
la mort. L’incubation dure d’'une a deux semaines avant que les premiers symptomes
apparaissent (fievre, maux de téte, douleur musculaire, fatigue, toux, ...). L'infection d'Homme
a Homme reste extrémement rare puisqu’elle nécessite une mutation particuliére du virus.

a. Influenza A Hautement Pathogene

Les Influenza aviaire hautement pathogéne (IAHP) peuvent entrainer de graves
manifestations cliniques et éventuellement des taux de mortalité importants (jusqu’a 100%).
Ces virus appartiennent aux sous-types H5 et H7 (Alexander, 2007). lls sont a déclaration
obligatoire auprées de I'Organisation Mondiale de la Santé Animale (OMSA).

Les oiseaux sauvages seraient porteurs asymptomatiques de souches hautement pathogénes
et seraient donc leurs principaux réservoirs naturels et participeraient a leur propagation
(Fouchier and Munster, 2009) (Gaidet et al., 2010). Les sous-types H5 et H7 peuvent
également étre retrouvés chez les humains (Shi et al., 2023) et d’autres mammiferes (Albina
et al., 2006) a la suite d’un contact étroit avec des oiseaux infectés ou des environnements
fortement contaminés (Agence canadienne d’inspection des aliments, 2024).

Chez les volailles, la transmission est trés rapide et les signes cliniques variés : diarrhée,
hémorragie au niveau des tarses, silence et apathie extréme, gonflement de la peau sous les
yeux, caroncules et crétes enflées et congestionnées et augmentation subite du taux de
mortalité. |l est aussi courant que la production d’ceuf soit soudainement diminuée (Agence
canadienne d’inspection des aliments, 2024).

Identifié pour la premiere fois en Chine en 1996, le sous-type H5N1 de lignée
A/goose/Guangdong/1/1996 a donné naissance a dix clades distincts (0-9), qui ont ensuite
évolué en sous-clades de deuxieme, troisieme, quatrieme et cinquiéme ordre (Fusaro et al.,
2019). L’Afrique de I'Ouest ne fait pas exception, aprés une premiére introduction sporadique
en 2006 de virus H5N1 de clade 2.2, plusieurs autres introductions ont eu lieu a partir de 2015
(Albina et al., 2006) (Fasanmi et al., 2017) (Ducatez et al., 2006).

Aujourd’hui, I'Influenza aviaire hautement pathogéne (IAHP) H5Nx représente une menace
majeure pour subvenir aux besoins de la population avicole dans plusieurs pays africains, et
des clades distincts co-circulent en Afrique de I'Ouest.

b. Influenza A Faiblement Pathogéne — circulation du virus HIN2

Les virus influenza aviaires faiblement pathogénes (IAFP) provoquent généralement peu ou
pas de manifestations cliniques chez les oiseaux, rendant ainsi leur détection sur le terrain
difficile. lls provoquent une maladie plus bénigne, essentiellement respiratoire (Alexander,
2007) mais certaines souches peuvent entrainer une mortalité en cas de co-infection avec une
autre maladie respiratoire. Une infection, méme par une souche faiblement pathogéne
entraine une chute de production et constitue un facteur de risque non-négligeable de co-
infection avec des bactéries ou d'autres virus (Mahmoud et al., 2022).

Parmi les VIA faiblement pathogénes, le sous-type HIN2, constitue un défi majeur pour les
filieres avicoles car il est le sous-type qui présente la plus large répartition chez les volailles et
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c’est notamment un sous-type trés présent en Afrique (Fusade-Boyer et al., 2021a). De plus,
le sous-type HINZ2 peut fournir des segments génomiques internes a d’autres VIA au cours du
processus de réassortiment, ce qui a déja conduit a I'émergence de nouvelles souches
présentant des taux de létalité chez 'homme considérables (Sun and Liu, 2015) (Gu et al.,
2017a).

Détecté pour la premiére fois dans le Wisconsin en Amérique en 1966 puis en Asie dans les
années 1970 (El Mellouli et al., 2022), la souche faiblement pathogéne HON2 s’est grandement
répandue dans les années 1990 en Asie du Sud-Est, au Moyen-Orient et en Amérique pour
étre aujourd’hui présente un peu partout a la surface du globe (Gu et al., 2017b). Le continent
Africain ne fait pas exception et se voit donc obligé de mettre en place des systéemes de
surveillance et une stratégie de contrble pour contrer cette sérieuse menace pour les filiéres
avicoles (Nagy et al., 2017).

[1- Situation épidémiologique des virus Influenza aviaire en
Afriqgue

Les virus Influenza constituent un défi pour le monde entier depuis plusieurs décennies. Plus
récemment, I'’Afrique a connu une importante et rapide propagation du virus et subi des pertes
considérables sur son territoire.

1. Historique

Le sous-type HINZ2 est détecté pour la premiére fois sur le territoire Africain en 2006 en Egypte
et en Lybie, en Tunisie en 2009 puis en 2016 au Maroc pour la premiére fois. La souche isolée
au Maroc et dans les autres pays d’Afrique subsaharienne, est étroitement liée aux virus isolés
en Afrique et au Moyen-Orient et plus particulierement aux Emirats Arabes Unis, a Dubai (El
Mellouli et al., 2022) (Fusade-Boyer et al., 2021). Le Maroc joue un réle crucial dans la
propagation du virus HIN2 via les échanges commerciaux qu’il entreprend avec les pays
alentour. Ainsi, I'Algérie et I'Afrique de I'Ouest sont également fortement touchés par la souche
HIN2. Il est aujourd’hui présent dans la plupart des pays Africain et est considéré comme le
plus répandu et le plus nuisible chez les volailles (Fusade-Boyer et al., 2021b).

Le sous-type H5N1 est détecté en 2006 en Afrique pour la premiére fois. Lors de la premiére
vague, les premieres introductions ont eu lieu au Nigéria et le virus s’est rapidement et
largement propagé sur tout le continent (Fusaro et al., 2019) et persiste aujourd’hui. En 2016,
la souche H5N8 (du clade 2.3.4.4-B) fait son apparition en Afrique avec deux incursions en
Afrique de I'Ouest et trois en Egypte (Fusaro et al., 2019) comme indiqué sur la Figure 3, puis
se répand au Sud et a I'Est.

June 2017 April 2017
. - T rg‘if DI

Y g e :

23.4.4-B

Figure 3 : Schéma de la dispersion spatio-temporelle du clade 2.3.4.4-B sur le continent Africain (Fusaro
etal., 2019).
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Les différentes introductions seraient dues aux échanges commerciaux concernant les virus
HIN2 et a la circulation d’avifaune sauvage porteuse de VIA en provenance d’Europe ou
d’Asie pour les virus hautement pathogenes H5NXx.

La persistance de ces virus est due a plusieurs éléments, concernant le virus lui-méme, tel
que sa capacité de survie et d’évolution par réassortiment génétique, mais est également due
a des éléments plus généraux qui dépendent cette fois-ci de 'Homme : développement de
I'élevage de volailles en Afrique de I'Ouest, manque de mesure de biosécurité, commerce peu
ou pas encadré aux frontieres, méthodes d’élevage, ... (Fasanmi et al., 2017)

Ainsi, plusieurs systéemes de surveillance sont donc en place dans plusieurs pays du monde
pour contenir et essayer d’endiguer la propagation des VIA. L’Afrique ne fait pas exception et
s’appuie sur ces études et systémes pour faire évoluer la situation.

2. Surveillance

Les pays Africains ayant des moyens financiers et humains limités alloués a la santé animale,
il est essentiel de mettre en place des mesures accessibles a chacun. Ainsi, la notion de
« surveillance basée sur le risque » avec des modeles de modélisation a été mis en place.

La surveillance basée sur le risque est une méthode qui prend en compte la probabilité d’un
évenement indésirable et les conséquences et colts de celui-ci (Stark et al., 2006) de maniére
a realiser une surveillance en fonction du risque. Il permet d’appliquer une surveillance sur
mesure et d’identifier les besoins de surveillance pour protéger la santé en fixant des priorités
pour allouer les ressources de maniere efficace et efficiente (Stark et al., 2006). Un systéme
de surveillance basé sur le risque permet de renseigner sur I'occurrence d’'une maladie ou
d’une infection au sein d’une population (Willeberg et al., 2012).

En santé animale, la surveillance basée sur le risque a plusieurs objectifs : détecter une
maladie (ou infection) émergente et comprendre ses mécanismes biologiques, détecter les
cas et estimer la prévalence d’'une maladie ou infection endémique de maniere a prédire ce
qui se passera dans I'avenir (Willeberg et al., 2012) (Stevens and Pfeiffer, 2011).

Depuis plusieurs années, une surveillance a lieu au Bénin (Jouffroy, 2020), au Togo (Laurent,
2019) et au Mali (Sanogo, données non publiées), pays en collaboration avec 'ENVT pour
certains projets en vue de détecter et caractériser les virus qui circulent afin de comprendre
leur évolution mais également réaliser des analyses de risques sur les dangers que pourraient
représenter de nouveaux variant pour la santé animale ou la santé publique. Cependant, au
vu de la circulation continuelle et généralisée des VIA il serait intéressant de réaliser une
surveillance plus spécifique et précise a large échelle et y inclure les autres pays d’Afrique de
'Ouest présents dans cette étude. L'une des méthodes couramment utilisées, qui le sera
également lors de cette étude est la méthode alliant les Systemes d’Informations
Géographique (SIG) et I'Analyse Décisionnelle Multicriteres (MCDA).

Tableau 1 : Situation de I''AHP en Afrique sub-saharienne du 1¢" octobre 2022 au 9 mai 2024 (FAO,
2024) et espéces affectées au cours de la vague actuelle (depuis le 16" octobre 2023).
* Pays ayant rapporté des cas d’IAHP pendant la vague actuelle (depuis le 1er octobre 2023).

Souches Pays confirmés Especes affectées
Afrique du Sud” Autruches
H5 commerciales, Volailles,
Manchot du Cap, Sterne
Huppée
Afrique du Sud, Benin, Botswana, Burkina Faso*, | Volailles, Paons en
H5N1 Réunion (France), Gambie, Ghana, Guinée, | captivité
Lesotho, Mauritanie, Niger*, Nigéria*, Sénégal, | Volailles domestiques
Afrique du Sud et Togo
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H5N2 Nigéria et Afrique du Sud
H5N6 Nigéria

H5N8 Cameroun, République démocratique du Congo,

Namibie, Niger, Nigéria, Afrique du Sud, Ouganda,

et Zimbabwe
H7 Mozambique* Poules pondeuses
H7N6 Afrique du Sud* Volailles et  autres

oiseaux domestiques

Le Tableau 1 ci-dessus indique les sous-types présents en Afrique de I'Ouest depuis le 1¢
octobre 2022 et les pays et especes dans lesquels ceux-ci ont été détectées. Ces informations
ne montrent que les sous-types a déclaration obligatoire, soit, les souches hautement
pathogénes, ici H5 et H7. Il est donc indispensable de se souvenir qu’en plus de ces
circulations, la souche HIN2 reste présente dans de nombreux pays africains (Peacock et al.,
2019).

Cette co-circulation IAFP HIN2 - IAHP H5/H7, inquiéte les autorités pour la santé animale et
humaine et renforce donc le besoin de systéme de surveillance.

3. Co-circulation des virus Influenza A hautement et faiblement pathogénes

La co-circulation des souches d’Influenza aviaires hautement et faiblement pathogenes restent
au centre des préoccupations. En effet, celle-ci favorise les événements de réassortiments et
'émergence de souche potentiellement beaucoup plus dangereuse, pour la volaille mais
également pour ’'Homme (Fuller et al., 2013).

Le réassortiment est un processus par lequel les virus échangent des segments génomiques.
Le réassortiment peut se produire lorsque deux virus influenza infectent une méme cellule
héte en méme temps et échangent des informations génétiques (Centers for Disease Control
and Prevention, 2023). Les virions qui vont résulter de la réplication des deux virus parentaux
qui se produit dans la méme cellule, pourront hériter d’'un mélange de segments provenant de
ces deux virus parentaux (Bouscambert-Duchamp, 2012) (Fuller et al., 2013).

Les réassortiments peuvent ainsi permettre des évolution rapides et brutales des génomes
viraux menant potentiellement a de graves conséquences. Par exemple, si un réassortiment
avait lieu entre une souche avec une forte capacité de dissémination chez 'lHomme et un virus
zoonotique, le nouveau virus réassortant pourrait alors facilement se propager et peut-étre
méme devenir pandémique (Bouscambert-Duchamp, 2012).

Il est donc essentiel de connaitre les souches qui co-circulent au sein d’un pays pour pouvoir
prévenir d’éventuelles co-infections et réassortiment.

[1l- Elevage avicole et consommation de viande en Afrique de
'ouest

De l'aviculture de production a 'aviculture sportive, I'élevage avicole dans les pays du Sud est
trées varié. Etant une source bon marché de protéines animales et ayant un cycle de
développement court (Nahimana et al., 2019), la volaille constitue une ressource majeure pour
subvenir aux besoins de la population Africaine.

Cependant, bien que I'Afrique abrite 13% de la population mondiale, elle ne fournit que 4 %
des produits aviaires dans le monde (La banque mondiale, 2017). L’aviculture en Afrique de

13



'Ouest reste une activité complexe dont I'importance varie d’'un pays a l'autre (Guezodje,
2009).

1. Types et modes d’élevages

Malgré un essor de la production de volaille en Afrique, le continent ne produit que 4% de la
production mondiale de poulet et de volaille. Cela peut s’expliquer par les méthodes d’élevages
utilisées dans les pays d’Afrique. Dans les pays du Sud, deux types d’élevages se distinguent ;
l'aviculture moderne et l'aviculture traditionnelle, aussi appelée aviculture villageoise, en
fonction du degré de modernisation de I'activité.

Il existe aussi différents modes d’élevages, définis par le degré d'accés des volailles a
I'extérieur : le mode extensif, le mode semi-intensif et le mode intensif.

L’aviculture traditionnelle est généralement utilisée par les ménages ruraux avec peu de
biosécurité. En plus d’étre une source de revenu complémentaire et de contribuer a la sécurité
alimentaire, ce type d’aviculture dans les pays du Sud joue un réle socio-culturel important.
Pratiquée par plus de 70% des ménages ruraux dans certaines régions, ce type d’élevage
présente tout de méme des contraintes importantes vis-a-vis des pathologies qui peuvent
toucher les volailles (Guezodije, 2009).

L’aviculture moderne est quant a elle une pratique utilisée par les acteurs du commerce. Ces
acteurs ont pour but de générer des profits (Guezodije, 2009). Ce sont généralement ce mode
de production qui générent des exportations. Ces acteurs mettent généralement en place de
nombreuses mesures de biosécurité et produisent en grande quantité pour amoindrir le colt
de production. Contrairement a I'agriculture traditionnelle, I'agriculture moderne est peu
pratiquée en Afrique.

2. Consommation de viande de volaille

Les couts élevés de production et les défis logistiques impactent la quantité de viande de
volaille produite en Afrique de I'ouest. En effet, alors que la demande ne cesse de croitre, la
consommation moyenne par habitant est environ trois fois inférieure a la moyenne mondiale
(OECD and FAO, 2021).

Les importations de viande de poulet représentent 35% des importations totales en Afrique de
louest, les 4/5 sont importés par le Ghana, le Bénin, la Guinée et le Libéria (WILLAGRI, 2023).

En moyenne, un africain consomme un ceuf toutes les 5 ou 6 semaines et 3,3 kg de viande de
volaille. Dans de nombreux pays d’Afrique subsaharienne, la consommation de produits
aviaires reste toujours un luxe, alors que les besoins en protéines animales sont importants.

Avec le Nigéria comme principal producteur de volaille en Afrique, suivi par le Ghana et le
Sénégal I'Afrique de I'Ouest a la plus forte population de volaille du continent. Ces pays sont
également les principaux consommateurs de viande de volaille en Afrique de 'Ouest. L’Afrique
de I'Ouest est donc une région propice a la circulation du VIA.

3. Vente de viande de volaille

Il existe plusieurs types de marchés ruraux : les marchés de collecte, les marchés de
regroupement (principalement réservés aux grossistes) et les marchés de consommation
(Zoma et al., 2022). Les marchés ruraux remplissent plusieurs fonctions et sont essentiels
dans I'approvisionnement des ménages et le maintien d’une vie sociale.

Des céréales aux légumineuses, les marchés ruraux sont des points de convergences et
proposent tout un tas de produit. La viande ne fait pas exception (Zoma et al., 2022). Les
marchés de volailles vivantes sont les principaux moyens de vente de volailles en Afrique de
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l'ouest. Les volailles peuvent étre vendues vivantes ou abattues mais également sous forme
congelée dans les poissonneries et supermarchés.

V- Obijectif de I'étude

Cette étude vise a réaliser une carte du risque pour plusieurs pays d’Afrique de I'ouest en
appliquant la méthode d’aide multicritere a la décision spatialisée (SIG-MCDA) afin d’améliorer
la surveillance des virus influenza aviaires dans la région. En effet, les pays d’Afrique de 'ouest
sont confrontés depuis plusieurs années a une forte présence et propagation des virus
influenza sur son territoire. Malheureusement, ces pays n’ont que peu de moyens financiers
et matériels pour prévenir la survenue de ces foyers. Ainsi, 'objectif de ce projet vise a mettre
en évidence les zones les plus a risque pour la présence des virus influenza afin de grouper

les efforts dans ces lieux de maniére a minimiser les ressources nécessaires pour leur
détection.

Il est important de signaler qu’avec un contexte politique actuel plutét incertain, un séjour dans
les pays étudiés pour collecter des informations précises et spécifiques telles que les
localisations des marchés de volaille et les élevages commerciaux ou réaliser des
prélévements n’était pas envisageable. En effet, le travail présenté ici, n’a été réalisé qu’avec
des données disponibles depuis la France, sans aucun contact dans les pays étudiés. De cette
facon, cette étude permettra également de connaitre les éléments et données indispensables
pour identifier de fagon la plus fiable et précise les zones a risque

Enfin, s’il existe des cartes du risque de l'influenza aviaire réalisées a I'’échelle globale (Dhingra
et al., 2016), nous disposons pour ce projet, pour certains pays, de données de facteurs de
risque difficilement accessibles sans se rendre sur le terrain. Ceci est le cas pour le Togo, le
Benin et le Mali ou des travaux de cartographie du risque ont déja été réalisés. La réalisation
de cartes du risque en considérant ou au contraire en excluant ces données, permettra
d’évaluer leur intérét réel. Pour ce faire, les travaux sur le Bénin (Jouffroy, 2020), le Mali
(Sanogo et al., 2024) et le Togo (Laurent, 2019) préalablement réalisés serviront d’appui et de
points de comparaison avec notre étude pour évaluer la pertinence de I'élargissement des
cartes du risque a un plus grand nombre de pays. Ainsi, les pays étudiés dans cette étude
seront au nombre de 12 : Bénin, Burkina Faso, Cameroun, Céte d’lvoire, Ghana, Guinée, Mali,
Mauritanie, Niger, Nigeria, Sénégal et Togo.

La validation des cartes du risque obtenues pourra se faire grace aux données sérologiques
et virologiques récoltés lors des précédents projets au Bénin et Togo, déja disponibles au
laboratoire, et celles collectées au Mali qui seront analysées grace a des RT-gPCR, test ELISA
et test d’inhibition a ’hémagglutination dans le cadre de ce stage.

De fagon a comprendre I'origine des virus détectés, la séquence du segment HA sera amplifier
par RT-PCR et séquencée afin de réaliser une analyse phylogénétique.
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Partie Il : Matériels et méthodes

- Systéme d’'Information Géographigue (SIG) et Multi-Criteria
Decision Analysis ou Analyse Décisionnelle Multicriteres

(MCDA)

Les systémes d’information géographiques sont des systémes spatiaux qui stockent, gérent,
analysent et modélisent des données géoréférencées (Chakhar, 2006). Ce systéeme
informatique permet notamment la gestion de l'espace en structurant [linformation
géographique. Les données utilisées peuvent étre de type raster ou vectorielles (points, lignes,
polygones) (Habert, n.d.).

Le principe de la technique d’analyse décisionnelle multicritére repose sur la décomposition
d'un probleme complexe en plusieurs critéres ou objectifs, afin de faciliter la prise de décision
(Anon, 2009).

Ainsi, la combinaison des techniques SIG et MCDA permet d'intégrer des données spatiales
dans le processus de prise de décision, ce qui facilite I'analyse et la visualisation des résultats,
ainsi que la prise en compte des aspects spatiaux dans la planification et la gestion des
ressources (Chakhar, 2006).

La méthode de MCDA se réalise en différentes étapes : 'identification des facteurs de risque,
l'identification des experts, la caractérisation et la pondération des facteurs de risque, la
collecte et le traitement des données avec une standardisation des valeurs des rasters et une
addition linéaire des différentes couches), 'analyse d’incertitude et la validation de la carte.

1. Identification des facteurs de risque

La premiére étape de la technique MCDA repose sur l'identification des facteurs de risque.
Ceux-ci ont été identifiés grace a des articles scientifiques et au travail des études similaires
sur la surveillance de I'influenza A au Togo réalisée en 2019 par Clara Laurent (Laurent, 2019)
et au Bénin réalisée par Sophie Jouffroy en 2020 (Jouffroy, 2020) et sont regroupés dans le
Tableau 2. De plus, les précédentes études ont fait appel a des experts qui ont pu classer ces
facteurs de risque en fonction de leur importance.

Tableau 2: Récapitulatif des facteurs de risque de propagation de I'lnfluenza A inclus dans I'étude
MCDA et des hypothéses ayant conduit a leur sélection

Facteurs de risque Hypotheses Références
bibliographiques
Densité de volaille Dans un cadre ou les mesures de  (Cecchi et al., 2008)

biosécurité ne sont que peu ou pas | (Gilbert et al., 2008)
appliquées, le contact est plus élevé | (Stevens et al., 2009)
quand la densité est plus élevée, le
risque de propagation est donc plus
important.

Points d’eau La proximité des zones humides ou leur | (Gilbert and Pfeiffer,
contamination potentielle par des féces | 2012)

sont des facteurs de risque pour | (Parvin et al., 2020)
apparition de 'lHAP chez les volailles | (Stevens et al., 2009)
(db au contact entre oiseaux sauvages @ (Ward et al., 2009)
porteur du virus et animaux
domestiques).
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Axes routiers

Plus la densité des routes est
importante, plus les mouvements de
volailles ou produits a base de volailles
vont étre mobilisés, ce qui entrainera un
risque de propagation de la maladie
plus élevé.

(Fang et al., 2008)
(Stevens et al., 2009)
(Ward et al., 2008)

Tableau 3: Facteurs de risque de propagation de I'Influenza A non inclus

dans I'étude MCDA

Facteurs de risque

Hypotheses

Références
bibliographiques

Marchés de volailles

La présence de marchés de volailles
dans les zones urbaines peut favoriser
la propagation des virus de l'influenza
aviaire en facilitant les contacts entre les
oiseaux sensibles et infectés et en
encourageant le commerce d'oiseaux
potentiellement infectés.

(Kirunda et al., 2015)
(Sims and Peiris, 2013)
(Stevens et al., 2009)

Elevages
(commerciaux)

La proximité des élevages commerciaux
favorise la dissémination du virus.
La présence de mammiferes sauvages

Abbas et al., 2012)
Fasina et al., 2011)
Mcquiston et al., 2005)

o~ o~~~

dans les élevages constitue aussi un | (Molia et al., 2015)
facteur de risque de propagation du

virus.

L’objectif de cette étude étant de prédire les zones le plus a risque pour I'occurrence du virus
en Afrique de l'ouest, il a fallu s’affranchir du manque de données considérable pour certains
pays, tel que les marchés de volailles et les élevages commerciaux. En effet ces données sont
connues pour certains pays mais pas pour tous les pays de cette étude.

Ainsi, le Bénin (Jouffroy, 2020), le Mali (Sanogo et al., 2024) et le Togo (Laurent, 2019) ayant
déja fait I'objet d’'une étude approfondie, des cartes du risque en prenant en compte ces
données ont déja été réalisées et seront comparées aux cartes réalisées dans cette étude qui
ne prennent pas en compte les données des élevages et des marchés de volaille, des données
qui ne sont pas disponibles pour les pays autre que le Togo, le Bénin et le Mali.

Enfin, les identifications des experts locaux et internationaux réalisées dans les études
précédemment citées ont été reprises pour cette étude.

2. Caractérisation et pondération des facteurs de risque

Lors des études sur le Bénin, le Mali et le Togo, les facteurs de risque ont été comparés et la
relation entre chaque facteur a été établie via des questionnaires élaborés sur Excel et
envoyés par email aux experts internationaux et locaux. Les experts internationaux ont été
choisis pour leurs connaissances sur I'épidémiologie des virus influenza aviaire et sur le
secteur avicole Africain. Les experts locaux ont été choisis quant a eux pour leurs
connaissances du systéme avicole de leur pays respectifs et linfluenza aviaire. lls sont
vétérinaires, agronomes, épidémiologistes ou paravétérinaires (Jouffroy, 2020).

Les tableaux de comparaison des facteurs de risque sont basés sur I'échelle de Saaty (Annexe
1) permettant une comparaison deux a deux de facteurs de risque selon 5 points allant de «
extrémement plus important que » (valeur 5), « plus important que » (valeur 3), « équivalent a
» (valeur 1), « moins important que » (valeur 1/3) a « extrémement moins important que »
(valeur 1/5). A partir des tableaux, une matrice de comparaison a été établie. Les valeurs du
tableau ont été normalisées, et les moyennes de chaque ligne normalisée correspondent au
poids d’un facteur de risque pour un expert.
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Tableau 4 : Valeurs des poids et fonctions choisis pour chaque facteur de risque.

Densité de Proximité des Proximité des points
volailles routes d’eau
Poids retenus au 0,23 0,15 0,07
Bénin
Poids retenus au 0,23 0,25 0,13
Togo
Poids retenus 0,23 0,20 0,10
Relation choisie Linéaire Sigmoide Sigmoide
Seuils A =100 V/km? A = 3km A = 3km
B = 500 V/km? B = 6km B = 6km

En effet, plusieurs pays rentrant en compte, des valeurs moyennes ont été choisies pour
réaliser une carte globale de maniére a ce qu’elle soit le plus fidéle a chaque pays. Les valeurs
des seuils et fonctions, sigmoides ou linéaires, ont été choisies selon l'avis des experts et la
littérature (Paul et al., 2016) (Stevens et al., 2013).

3. Collecte et traitement des données

Les données nécessaires a cette étude ont été multiples. Les couches géographiques utilisées
pour réaliser la carte finale telles que les points d’eau et les réseaux routiers ont été
téléchargées depuis le site DIVA-GIS. La carte des densités de volaille a été téléchargé sur le
site de I'Organisation des Nations Unies pour I'alimentation et I'agriculture (FAO).

Le traitement des données a été réalisé sur RStudio (version 4.4.0, RStudio, Inc., Boston, MA).
Le systeme de coordonnées de référence utilisé est WGS84. Dans un premier temps, les
données téléchargées en vecteur ont été converties en raster pour pouvoir ensuite leur
appliquer une distance euclidienne. Celle-ci a été standardisée en donnant aux pixels des
valeurs entre 0 et 1 pour chaque facteur de risque. La standardisation a été faite sur Rstudio®
selon une relation linéaire ou sigmoide en fonction des dires d’expert. Les seuils a et b ont été
choisis par les experts et validés selon les données présentes dans d’autres études. (Paul et
al., 2016)

Une carte globale a été réalisée grace a chaque carte du risque, représentant chacune un
facteur de risque. La superposition de ces cartes a été réalisée sur le logiciel RStudio® et le
risque de la carte globale a été standardisée de 0 a 1.

La carte finale a été travaillée sur le logiciel RStudio® grace aux packages tmap, terra, dplyr
et sf.

4. Analyse d’incertitude des cartes

L'analyse d’incertitude de la carte vise a évaluer la robustesse du modéle et de la carte de
risque réalisée. Elle permet de quantifier la variabilité des résultats due a l'incertitude des
données. Elle a été réalisée a I'aide du logiciel RStudio®.

Pour ce faire, les trois rasters de risque (densité, routes et lacs) ont été fusionnés en un seul
raster contenant toutes les données, puis convertis en vecteurs en intégrant les valeurs de
chaque couche a des points spécifiques de la carte. Le tableau de données ainsi obtenu a été
utilisé pour l'analyse d'incertitude. Soixante cartes ont été générées en modifiant
individuellement le poids de chaque facteur de risque de plus ou moins 0,25 point. Les écarts-
types résultants ont ensuite été cartographiés a I'aide du logiciel RStudio® pour représenter
la variabilité des résultats.
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5. Validation de la carte

La validation de la carte consiste a évaluer la capacité du modéle a prédire la présence de
virus influenza. Elle a été réalisée sur RStudio® grace a un model linéaire généralisé (glm)
pour calculer I'Aire Sous la Courbe (AUC) a partir de I'analyse ROC et I'Akaike Information
Criterion (AIC). Les données utilisées pour réaliser ce modéle sont les résultats des
prélévements réalisés au Bénin, au Mali et au Togo, ainsi que les valeurs de risque extraites
de la carte finale elle-méme. Il permet de modéliser des relations entre une variable
dépendante (ou réponse) et une ou plusieurs variables indépendantes (ou explicatives).

En effet, cette validation sert a évaluer I'exactitude des prédictions en faisant corréler un
résultat positif au VIA et une zone identifiée a risque (Paul et al., 2016). Les valeurs prédites
ont été obtenues a partir des cartes d’occurrence du risque, en extrayant le risque moyen pour
chaque localisation des préléevements. Les valeurs observées correspondent aux données de
présence ou d’absence de VIA aux mémes localisations géographiques.

En comparant les valeurs prédites (risque moyen extrait des cartes) et les valeurs observées
(présence ou absence du virus aux mémes localisations), la performance du modéle de risque
et la précision des cartes de risque générées par la méthode MCDA ont été évaluées.

Le modele le plus adapté a ensuite été utilisé pour réaliser une carte de prédiction du risque
pour le Nigéria, pays pour lequel les données de cas de VIA étaient disponibles sur le site de
la FAO.

- Surveillance de l'influenza A au Mali

1. Origine des préléevements

Des prélévements ont été réalisés par Idrissa Nonmon Sanogo sur des volailles ne présentant
aucun signe clinique, dans des marchés ou élevages locaux dans le cadre du programme de
surveillance des virus Influenza aviaires mis en place au Mali. Ces échantillons ont été réalisés
par écouvillonnage pharyngé avant d’étre apposé sur des cartes FTA.

Les échantillons prélevés ont ensuite été envoyés et conservés a +4°C en attendant d’étre
analysés dans les laboratoires de l'unité Interaction Hbéte-Agent Pathogene de I'Ecole
Nationale Vétérinaire de Toulouse.

Un récapitulatif des informations de prélévement des échantillons se trouve dans le tableau ci-
dessous (Tableau 5).

Tableau 5: Répartition des prélevements virologiques effectués au Mali par Idrissa N. Sanogo.
Ce tableau contient les localisations, le nombre d’échantillons ainsi que le matériel de préléevement
utilisé.

Région, préfecture, ville Prélévements | Matériel

Bamako, Yirimadio 12 | Ecouvillon oro-pharyngé
Bamako, Banankabougou 24 | Ecouvillon oro-pharyngé
Bamako, Sogoniko 9 | Ecouvillon oro-pharyngé
Bamako, Magnambougou 5 | Ecouvillon oro-pharyngé
Bamako, Fadjiguila 10 | Ecouvillon oro-pharyngé
Bamako, Djelibougou 4 | Ecouvillon oro-pharyngé
Mopti, Sévaré 62 | Ecouvillon oro-pharyngé
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Mopti, Konna 26 | Ecouvillon oro-pharyngé
Mopti, Korienzé 9 | Ecouvillon oro-pharyngé
Mopti, Sah 8 | Ecouvillon oro-pharyngé
Mopti, Mopti 16 | Ecouvillon oro-pharyngé
Mopti, Badiangara 15 | Ecouvillon oro-pharyngé
Segou, Chateau 12 | Ecouvillon oro-pharyngé
Segou, Grand marché 18 | Ecouvillon oro-pharyngé
Segou, Peleguana 4 | Ecouvillon oro-pharyngé
Segou, Konodimini 4 | Ecouvillon oro-pharyngé
Segou, Médine 8 | Ecouvillon oro-pharyngé
Segou, Bamanankin 8 | Ecouvillon oro-pharyngé
Segou, Markala 22 | Ecouvillon oro-pharyngé
Ségou 48 | Ecouvillon oro-pharyngé

Les sérums en provenance du Mali ont également été récolté par Idrissa N. Sanogo dans les
régions de Ségou, dans des marchés de volaille, sur des volailles asymptomatiques. Ceux-ci
ont été conservés a -4°C jusqu’a leur analyse au laboratoire de I'unité Interaction Hote-Agent
Pathogene de I’'Ecole Nationale Vétérinaire de Toulouse.

Les préléevements des 69 sérums ont été réalisés dans les trois marchés principaux de la
région de Ségou au Mali, par Idrissa N. Sanogo par prise de sang pour réaliser ensuite un test
ELISA puis un test d’inhibition a I’hnémagglutination. lls ont été conservés a -20°C jusqu’a leur
analyse.

2. Analyse des prélévements
a. Matériels des cartes FTA

Les ARN ont été extraits a partir des cartes FTA (correspondant aux échantillons de la derniére
ligne du Tableau 4 ci-dessus) grace au kit QlAamp® Viral RNA Mini Handbook puis une RT-
a ensuite été réalisé grace au kit Itaq™ Universal SYBR® Green One-Step en utilisant un
couple d’'amorces (M52c et M253r) ciblant le segment M des virus influenza A (Fouchier et al.,
2000), segment trés conservé.

La confirmation du sous-type a été réalisé sur les échantillons positifs par RT-qPCR grace au
méme kit que précédemment, mais cette fois-ci en ciblant le segment HA par utilisation d’un
couple d’amorces spécifique du sous-type H9 (Ben Shabat et al., 2010).

Afin de caractériser les virus détectés, une rétrotranscription (RT) suivie d'une PCR
conventionnelle ont été réalisées sur les échantillons positifs pour le segment H9, étapes
préalables au séquencage sanger du segment HA. L’étape de RT a été réalisée en utilisant le
kit RT RevertAid (ThermoScientific™) et 'amorce Uni-12 (Zhou et al., 2009) spécifique des
ARN viraux des virus influenza A. L’étape de PCR conventionnelle a ensuite été réalisée sur
’ADNCc obtenu lors de I'étape de RT, en utilisant la polymérase Phusion (ThermoScientific TM)
et les amorces universelles ciblant le segment HA (BmHA1 et BmMNS890R) (Hoffmann et al.).
Enfin, les résultats PCR ont été purifiés apres migration sur gel d’agarose 1% en utilisant le kit
nucleospin and PCR clean-up (Mashrey-Nagel) avant d’étre envoyé pour séquengage Sanger
(Eurofins).

Du fait de l'incapacité a amplifier en quantité suffisante le segment HA pour obtenir des
données de séquencage de qualité, des PCR nichées ont ensuite été réalisées sur certains
échantillons. La premiére PCR, quand elle a été réalisée, a été produite grace aux amorces
Bm-HA1F et Bm-NS 890R en suivant le méme protocole que précédemment. Les amorces
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Bm-NS890R et Bm-HA1134F puis Bm-HA1F et Bm-HA1144R ont quant a elle été utilisées
pour la seconde PCR. Les mémes programmes ont été suivis pour les deux PCR.

b. Analyse phylogénétique des prélévements virologiques

Les séquences du fragment HA séquencées lors du projet sur le Mali (Sanogo, 2023) ont été
intégrées a l'arbre avec les séquences issues de GISAID. 213 séquences de 14 pays différents
constituent cet arbre en incluant les séquences résultant du BLAST (Blast du
ncbi.nim.nih.gov). Celui-ci a été réalisé grace aux logiciels bioedit®, qui a permis de nettoyer
les séquences, définir le cadre de lecture des séquences, Mega®, qui a permis d’aligner les
séquences, et IQ-TREE® qui a permis de trouver le meilleur modele de phylogénie et qui a
permis de construire I'arbre. Pour cela c’est le modéle GTR+F+G4 qui a été utilisé en
appliquant 10 000 ultrafast bootstraps. Enfin, la distance et I'identité génétique des séquences
du Mali et des séquences des 14 pays d’Afrique ont été calculées grace a Mega® selon les
comparaisons suivantes :

- Les séquences du Mali entre elles

- Une séquence du Mali avec les séquences les plus proches issues du blast.

c. Sérum

Les sérums prélevés ont été analysés grace a un test ELISA de détection directe de la protéine
virale NP, test ELISA, grace au kit ID Screen Influenza A Antibody Competition Mult-species
(ID-vet) et la densité optique a été mesurée a une longueur d’'onde de 450nm au lecteur de
plaques (Clariostar) puis le pourcentage de compétition a été calculé. Les échantillons ont été
prépares selon les indications présentent dans le kit comme suit dans le Tableau 7 :

Tableau 6 : Plan de plaque des sérums analysés en test ELISA

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
CP 586 594 5102 5110 5118 5126 5134 5142 5150
CP 587 595 5103 5111 5119 5127 5135 5143

CN 588 596 5104 5112 5120 5128 5136 5144

CN 589 597 5105 5113 5121 5129 5137 5145

582 590 598 5106 5114 5122 5130 5138 5146

583 591 599 5107 5115 5123 5131 5139 5147

584 592 5100 5108 5116 5124 5132 5140 5148

585 593 5101 5109 5117 5125 5133 5141 5149

IOGTMMmMOO ™ >

Les échantillons positifs en ELISA ainsi que 3 échantillons négatifs (utilisés comme témoins
négatifs) ont été analysés par le test d’inhibition de I’hémagglutination selon le protocole officiel
de 'OMS en utilisant un virus HIN2 marocain, afin de déterminer si les sérums positifs étaient
dirigés contre du virus de sous-type HIN2.

21



Partie Il : Résultats

- Criblage viral des cartes FTA et séquencage

Sur les 48 échantillons des cartes FTA analysés, 10 sont ressortis positifs a la RT-gPCR du
géne M : 479, 480, 484, 486, 490, 499, 502, 503, 504, 507. Sur ces 10 résultats positifs, 6 sont
également sortis positifs a la RT-gPCR du gene H9 : 479, 484, 486, 502, 504, 507. Les deux
échantillons avec le Ct le plus faible (échantillons 486 (Ct = 24,92) et 502 (Ct = 21,82)) qui ont
été choisis pour réaliser la RT-PCR pour étre séquencés n'ont pas donné de résultat
exploitable (cf Annexe 2 pour plus de détail). La bande attendue a 1,7 kb sur le gel était trés
faible voire inexistante et le séquencage n’était pas exploitable.

Les PCR conventionnelles réalisées sur les échantillons positifs en qPCR du géne H9 ont
générés des produits en trop faible concentration pour étre séquencés (moins de 10ng/ul), les
résultats des séquencages n’étant pas exploitables.

Certains résultats des PCR nichées sont quant a eux plus concentrés et donnent des résultats
exploitables. Les tailles des fragments de I'échantillon 502 présents sur le gel sont bien de
1144 et 650 paires de bases comme attendu. La séquence obtenue grace au séquengage en
Sanger reste proche des séquences du Mali déja connues et est présentée dans le tableau en
annexe 3.

Les autres PCR nichées réalisées sur les échantillons 484, 486 et 507 n’ont cependant pas
données de résultats exploitables. En effet, aucun produit PCR n’a été obtenu pour les
échantillons 484 et 486 et le séquencage de I'échantillon 502 n’était pas exploitable.

Ainsi, 26% des échantillons analysés lors de cette étude étaient positifs aux VIA et 17% étaient
positifs a la souche H9.
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lI-  Analyse phylogénétique des prélevements virologiques
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Figure 4 : Arbre phylogénétique de 213 séquences de protéines HA des virus Influenza aviaires
téléchargées depuis GISAID et de la séquence malienne (A_chicken_Mali_507) obtenue lors de ce
stage.

Chaque pays ayant plusieurs séquences de représentées sur l'arbre sont identifiées par couleur ;
orange = Tunisie, bleu foncé = Maroc, vert = Benin, bleu clair = Nigeria, rouge = Mali, jaune = Ghana,
violet = Togo. Les valeurs indiquées sur les branches de I'arbre correspondent aux valeurs des ultrafast
bootstrap générées par le logiciel.
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Cet arbre phylogénétique permet de mettre en évidence les séquences d'intérét du Mali au
centre de cet arbre, relativement proches les unes des autres. De plus, cet arbre permet de
mettre en évidence que la séquence connue la plus proche des souches du Mali serait la
séquence humaine détectée au Sénégal en 2019. Toutefois, on peut remarquer une longueur
de branche assez importante entre les virus malien et la souche sénégalaise, indiquant un
manque de données permettant de comprendre la circulation exacte des virus dans la région.

Concernant la distance génétique des séquences étudiées elles sont trés proches puisqu’elles
partagent 99,98% d‘identité génétique pour les séquences maliennes et 99.97% d’identité
génétique avec la souche sénégalaise de 2019, la souche la plus proche des souches
maliennes. La séquence la plus éloignée des séquences du Mali a une identité génétique de
99,94 % et est une séquence du Maroc de 2020.

[1l- Tests sérologiques

1. Test ELISA

Tableau 7 : Résultats des densités optiques obtenues apres lecture de la plaque ELISA a 450nm.
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
0,044 0,161 0,206 0,056 0,115 0,049 0,042 0,036 0,036 0,037
0,047 0,208 0,211 0,089 0,188 0,165 0,195 0,216 0,222
0,227 0,128 0,155 0,137 0,129 0,19 0,126 0,253 0,208
0,21 0,113 0,137 0,138 0,034 0,127 0,176 0,036 0,141
0,22 0,187 0,177 0,168 0,145 0,164 0,037 0,034 0,195
0,048 0,158 0,177 0,184 0,142 0,143 0,042 0,204 0,06
0,179 0,179 0,175 0,082 0,129 0,211 0,039 0,199 0,225
0,167 0,164 0,251 0,216 0,05 0,041 0,193 0,058 0,058

IOTMMOO >

La validation du test se fait grace a deux calculs :
Densité Optique contréle Négatit < 0,700
Densité Optique contrsle Posii/ Densité Optique contrsle Négatit < 0,3

Ainsi, les résultats suivants sont obtenus a partir des valeurs de densité optiques du Tableau
8 : Densité Optique controle Nsgatit = 0,219 et Densité Optique contrsle Posii/ Densité Optique controle
négatit = 0,046/0,219 = 0,21 ; ce qui indique qu’une seule des deux conditions est validée.

Linterprétation du test se fait grace au calcul du pourcentage de compétition = S/N% =

DOg¢ { L , . . T , .
“;h+m“’" x 100 ; ainsi, selon le résultat obtenu il est possible de définir quels échantillons
CN

sont positifs ou négatifs (Tableau 9).

Résultats Statut
S/N% < POSITIF
45%

S/N% < DOUTEUX
50%

S/N% 2 NEGATIF
50%

24



Tableau 8 : Tableau récapitulatif des pourcentages de compétition obtenus pour chaque échantillon.
Les valeurs en vertes correspondent a des valeurs signifiantes que les échantillons sont positifs alors
qu’en rouge, cela correspond aux échantillons négatifs.

1 2
20,09 73,52
21,46 94,98
103,65 58,45
95,89 51,6
100,46 85,39
21,92 72,15
81,74 81,74
76,26 74,89

IOTMMmMOO >

3 4 5
94,06 25,57 52,51
96,35 40,64 85,84
70,78 62,56 58,9
62,56 63,01 15,53
80,82 76,71 66,21
80,82 84,02 64,84
79,91 37,44 58,9
114,61 98,63 22,83

6 7
22,37 19,18
75,34 89,04
86,76 57,53
57,99 80,37
74,89 16,89
65,3 19,18
96,35 17,81
18,72 88,13

8
16,44
98,63

115,53
16,44
15,53
93,15
90,87
26,48

9 10
16,44 16,89
101,37
94,98
64,38
89,04
27,4
102,74
26,48

Ainsi, ce test ELISA a un taux de positivité de 29%.

2. Test d’inhibition a I'hémagglutination

Comme attendu, les échantillons positifs au test ELISA sortent également positifs au test IHA
avec des titres plus ou moins importants. A contrario, un des trois échantillons négatifs en test
ELISA sort positifs au test IHA, I'échantillon se trouvant a c6té d’'un échantillon positif, il se
peut qu’il y ait eu une contamination. Les résultats sont répertoriés dans le tableau 10.

Tableau 9 : Tableau récapitulatif des résultats du test d'inhibition & 'hémagglutination et leur niveau de

titration.
Echantillon Positif (+) ou Négatif | Titration
()

Contrble négatif -

583 + 1/40
5102 + 1/40
5103 + 1/20
5108 + 1/20
5113 + 1/160
5117 + 1/80
5118 + 1/80
5125 + 1/40
5126 + 1/80
5130 + 1/80
5131 + 1/80
5132 + 1/80
5134 + 1/80
5137 + 1/640
5138 + 1/80
5141 + 1/80
5142 + 1/80
5147 + 1/40
5149 + 1/160
5150 + 1/160
587 + 1/20
5143 -

5148 -
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IV-  Cartes du risque

1. Carte du risque d’occurrence des virus Influenza aviaires

400 €00 800 1000 &m

Figure 5 : Carte du risque d’occurrence des virus Influenza aviaires en Afrique de l'ouest.

Les pays représentés sur cette carte sont : Bénin, Burkina Faso, Cameroun, Céte d’lvoire, Ghana,
Guinée, Mali, Mauritanie, Niger, Nigéria, Sénégal et Togo. Le risque est représenté selon une échelle
de couleur (indiquée en haut, a gauche de la carte) et varie de 0 (vert) a 0,8 (rose).

La carte du risque d'occurrence des VIA en Afrique de I'Ouest établie (Figure 5), indique
comme attendu des zones plus a risque que d’autres. En effet, les zones représentées en vert
sur la carte indiquent un faible risque d’occurrence du virus alors que les zones roses
correspondent a des zones avec un risque de détecter du virus plus important.

Les zones les plus a risque regroupent donc généralement tous les facteurs de risque ; ainsi,
une zone avec une forte densité de volaille qui a des points d’eau et des routes a proximité
sera plus susceptible de favoriser I'occurrence du virus. Les volailles présentent dans ces
zones auront donc plus de probabilité d’étre positives a l'influenza aviaire.
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2. Analyse d’incertitude

0.000 to 0.005
0.005 to 0.010
0.010 to 0.015
0.015 to 0.020

Figure 6 : Carte de l'analyse d'incertitude du risque en Afrique de l'ouest.

L’analyse d’incertitude (Figure 6) montre que les valeurs de standard deviation (sd) de la carte
sont modifiées d’au plus 0,020 lorsque la valeur des poids des facteurs de risque varie de plus
ou moins 25%, soulignant la robustesse du modéle. En effet, I'écart type maximal de 0,020,
ce qui est bien inférieur au seuil toléré de 0,1.
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3. Validation du modéle

a. Validation visuelle

@ sites positifs VIA

@ Sites négatifs VIA

0 200 400 €00 &00 1000 km

Figure 7 : Carte du risque d’occurrence des virus influenza aviaires (VIA) en Afrique de [l'ouest
comprenant les sites positifs (rouges) ou négatifs (bleus) de prélévements.

Comme il est possible de le voir sur la carte de validation figure 7, de nombreux prélévements
positifs sont présents au sud du Togo dans une région prédite a risque par la carte. De méme,
dans la région de Mopti, plusieurs échantillons sont positifs au VIA alors que cette zone est
également prédite a risque par le modéle utilisé. Certains prélévements sont tout de méme
négatifs dans des zones prédites a risque mais restent majoritairement dans des zones avec
moins de risque.

De plus, pour valider de fagon plus représentative la carte du risque réalisée, un modele glm
a éteé realisé.
b. Validation par modéle mathématique glm

Sur tous les modeles réalisés, le modele le plus adapté est celui ne prenant en compte que la
densité de volaille. Les modeles prenant en compte les routes et lacs n’étaient pas
représentatifs. Le modele le plus adapté donnait une AIC de 6.773 pour le Bénin et 25.83 pour
le Mali. L’AUC Bénin est de 0.875 et varient de 0.604 a 0.725 pour le Mali.

En appliquant ce modéle au Nigéria, la carte de prédiction du risque Figure 8 est obtenue.
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Figure 8 : Carte de prédiction du risque au Nigéria réalisée grace au modéle glm réalisé avec les
données connues du Bénin.
Les points rouges sur la carte sont les cas d'influenza déclarés a la FAO entre 2020 et aujourd’hui.

La carte de prédiction du risque ci-dessus, prédit des zones a fort risque, en jaune et des
zones a faible risque, en bleu/violet. Les points rouges, représentant les cas positifs au VIA,
sont pour la plupart situé sur des zones jaunes. Ce sont des zones que le modeéle a prédites
comme étant a fort risque. Ainsi, le modéle semble valide visuellement et donc les résultats
obtenus pour le Bénin également. Il sera donc admis, par extension, que la carte globale du
risque est validée.

Partie IV : Discussion

|- Analyse des prélevements

Les prélévements ont été réalisés sur cartes FTA lors du projet d’ldrissa N. Sanogo réalisé en
2021 au Mali et ont été envoyés et stockés jusqu’a leur analyse lors de ce projet. Ainsi, il serait
intéressant de connaitre toutes les conditions de conservation des échantillons du moment ou
ils ont été collectés jusqu’a leur analyse. Ces informations pourraient peut-étre expliquer la
qualité des échantillons et pourquoi les PCR conventionnelles n’ont pas données de résultats
interprétables. Il en aurait été en effet plus facile de séquencer apres avoir pu isoler les virus.

En effet, les PCR ont pu ne pas donner de résultats exploitables a cause de la mauvaise
qualité des échantillons. Celle-ci a pu étre détériorée lors de la conservation des échantillons
si les délais et la température de conservation n’ont pas été respectés (Da Cunha Santos,
2018). De plus, 'ARN reste moins stable que 'ADN et les recherches sur leur conservation
sur carte FTA ne sont encore que peu nombreuse (Da Cunha Santos, 2018).

Enfin, certains échantillons sortis positifs a la gPCR géne M avaient un Ct trés élevé, ce qui
indique une charge virale faible, ce qui pourrait aussi expliquer la négativité de certains
résultats par la suite en RT-gPCR-H9 di a la différence de sensibilité en PCR H9 et M.
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[1- Facteurs de risque et pondération

Lors de cette étude, différents facteurs de risque n’ont pas été pris en compte, tels que les
marchés de volaille, les fermes commerciales, les couloirs migratoires ou le climat.

Le risque généré par les marchés de volaille et les fermes commerciales reste majeur dans la
propagation des VIA. Malheureusement, ces informations ne sont pas disponibles a moins
d’'aller dans le pays. Les données relatives aux élevages et marchés de volaille étaient
disponibles pour le Bénin, le Togo et le Mali grace aux travaux réalisés précédemment, mais
inconnues pour les 9 autres pays inclus dans I'étude. Ainsi, il a été décidé de ne pas prendre
en compte ces données pour que la carte soit homogene.

De plus, le risque généré par les oiseaux sauvages reste tout de méme a prendre en compte
(Alexander, 2007), cependant ce risque n'a pas été intégré dans l'analyse. En effet, tous les
pays étudiés se trouvent sur un unique couloir migratoire. Par conséquent, il n'y a pas de
variation du risque a I'échelle nationale ni entre les pays étudiés. Une distinction aurait été
possible si I'étude avait comparé I'Afrique de I'ouest a I'Afrique de I'Est ou du Sud. Les données
relatives au risque associé aux ports et aéroports, qui pourraient étre des voies potentielles de
transport d'animaux vivants, ne sont pas disponibles. En ce qui concerne le climat, les
changements sont globaux et affectent I'ensemble de la planete, plutét que d'étre localisés a
une région spécifique ou plus prononcés dans un pays par rapport a un autre.

Egalement, certains facteurs de risque n‘ayant pas été pris en compte il est important de
comparer les cartes obtenues lors de ce travail avec les cartes obtenues lors des projets
précedents.
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Figure 9 : Carte du risque de propagation des virus influenza aviaires au Bénin réalisée dans cette
étude (A) et dans I'étude de S. Jouffroy (B).
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Figure 10 : Carte du risque de propagation des virus influenza aviaires au Togo réalisée dans cette
étude (A) et dans I'étude de C. Laurent (B).

Il est possible de voir que les cartes (Figure 7 et 8, carte A par rapport a carte B) sont
semblables mais tout de méme différentes. En effet, les cartes prenant en compte les marchés
de volaille sont plus précises et complétes que celles ou les informations des marchés ne sont
pas ajoutés. Ainsi, cette étude montre que malgré une méthode et des informations fiables,
certaines données restent essentielles pour obtenir une carte fidéle et précise tels que les
marchés de volaille. Cependant, ces informations sont indisponibles dans les bases de
données et restent compliquées a obtenir car les élevages ne sont pas tous référencés en
Afrique, di entre autres a « normalité » I'élevage traditionnel. Il est donc important d’aller au
plus prés de l'information pour pouvoir récolter toutes les informations non disponibles ou
connues.

Enfin, la pondération des facteurs reste a discuter. En effet, le poids attribué aux axes routiers
est le méme que les routes soient principales ou secondaires. Il serait donc intéressant de
savoir de fagon précise I'impact individuel des routes. De méme, les points d’eau ont été pris
en compte mais les courts d’eau. Cependant, il pourrait étre intéressant de les intégrer avec
des pondérations adaptées (ce qui modifierait surement la carte obtenue en annexe 5, qui
prends en compte les courts d’eau).

[lI-  Analyse d’incertitude et validation de la méthode

Dans cette étude, l'analyse d’incertitude, bien que réalisée avec R, a été calibrée
manuellement. En effet, les seuils de variation (+/- 25%) ont été choisis arbitrairement. Il aurait
été intéressant de mettre en place une méthode qui faisait varier le poids des facteurs de
risque de fagon aléatoire sans impliquer un choix arbitraire humain. Pour aller plus loin, il aurait
également pu étre intéressant de réaliser une analyse de sensibilité pour identifier I'impact de
chaque parametre sur les résultats obtenus. Cependant, les seuils de I'analyse d’incertitude
étant largement validés, cette étape n’a pas été effectuée de maniére a pouvoir réaliser I'étape
de validation.
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De plus, la localisation des prélévements a eu lieu dans des zones identifiées comme a risque
et peu dans des zones considérées comme « saine » avec un nombre de prélévements faible.
Ainsi, la validation reste superficielle et peu précise, que ce soit visuellement ou
mathématiquement. Egalement, les analyses grace au modéle gim auraient pu étre approfondi
avec plus de temps.

Egalement, la méthode utilisée ici, MCDA reste une méthode qui analyse des données
obtenues a un temps T donné et ne prend donc pas en compte les flux et modifications
temporelles. Ainsi, il aurait été intéressant d’appliquer également une méthode prenant en
compte les flux de volaille, souche d’influenza, ... telle que la méthode SNA.

Enfin, il aurait pu étre intéressant de montrer les cartes réalisées a des experts locaux pour
savoir si les modeles prédisaient de maniére fidele les zones a risque dans I'occurrence des
VIA.

IV-  Qu’en est-il de la vaccination ?

Une des méthodes de lutte contre les virus influenza aviaires pourrait étre une vaccination
massive des volailles. Cependant, comme pour toute mesure, il existe des avantages et des
inconvénients, de méme qu’une méthode ne fonctionnera peut-étre pas au bien partout
(Spackman and Pantin-dJackwood, 2014). En effet, le vaccin pourrait potentialiser la
propagation des VIAHP car il peut masquer linfection. Celle-ci pourrait donc circuler a bas
bruit et conduire a un virus endémique (Swayne et al., 2011).

Ainsi, vacciner contre des souches hautement pathogénes ne serait pas forcément une bonne
idée. En ce qui concerne les sous-types faiblement pathogénes tel qu’HIN2, la circulation du
virus étant déja silencieuse, la vaccination pourrait en revanche étre un atout pour diminuer
I'excrétion de virus et n'impacteraient pas sa détection.

Cependant, la vaccination reste un processus couteux et chronophage ce qui pourrait étre un
frein pour I'appliquer a des pays ayant peu de mains d’ceuvre qualifiée et peu voire pas de
budget pour une campagne vaccinale.

Conclusion

En s’appuyant sur des données publiques et des données collectées sur des sites officiels,
une carte du risque de I'occurrence des VIA a pu étre réalisée. Celle-ci a pu montrer des zones
plus a risque ce qui pourrait constituer une premiére phase de surveillance. Ces données ont
pu étre validées grace a plusieurs analyses, cependant, la précision de cette carte reste
superficielle. Cette étude montre donc I'importance des informations concernant les marchés
et élevages de volailles.

Quant aux analyses phylogénétiques, elles ont pu montrer que les VIA de types H9 qui
circulent en Afrique de I'Ouest sont proches les unes des autres et I'analyse des prélevements
reéalisés au Mali n’a pas fait ressortir I'éventuelle présence de VIA de types H5.

Il serait donc intéressant de pouvoir collecter les informations manquantes pour cibler les
zones a risque de maniére plus précise et réaliser des prélévements dans ces zones. Ces
préléevements, s’ils se révelent positifs pourraient confirmer les cartes mais serviraient
également a la surveillance virologique des sous-types circulants, de maniere a prévenir des
réassortiments.
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Annexes

Annexe 1 : Echelle de comparaison binaire proposée par SAATY. (Saaty, 1990) (LMOUSSAOUI and
JAMOULI, n.d.) (Rakotoarivelo, 2015)

Valeur Echelle sémantique Description
1 Importance égale des deux critéres. Les deux critéres contribuent autant
au critére pére.
3 Faible importance d’'un critéere par L’expérience et I'appréciation
rapport a un autre. personnelles favorisent [égérement un
élément par rapport a un autre.
5 Importance forte ou déterminante d’'un | L’expérience et I'appréciation
critére par rapport a un autre. personnelles favorisent fortement un
critere par rapport a un autre
7 Importance attestée d’un critere par Un critére est fortement favorisé et sa
rapport a un autre. dominance est attestée dans la
pratique.
9 Importance absolue d’'un critere par Les preuves favorisant un critére par
rapport a un autre. rapport a un autre sont aussi
convaincantes que possible.
2,4,6,8 | Valeurs intermédiaires entre deux Un compromis est nécessaire entre
appréciations voisines. deux appréciations.

Annexe 2 : Tableau récapitulatif des RT-gPCR réalisées sur les 48 échantillons Maliens.

Echantillon

Résultat RT-qPCR géne

Résultats RT- qPCR géne H9

PCR
| Ct

476

M | Ct

477

478

479

+[22.78

+33.82

480

+]35.12

481

482

483

484

+[26.75

+27.02

485

486

+24.92 -

487

+[23.15

488

489

490

491

492

493

494

495

496

497

498

499

500

501

502

+21.82 -

503

504

+37.72
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505 -
506 -
507 +[29.23 ;| 29.45
508 -

509 -
510 -
511 -
512 -
513 -
514 -
515 -
516 -
517 -
518 -
519 -
520 -
521 -
522 -
523 -

Annexe 3 : Séquence issue du séquencage de I'échantillon 502 du Mali.
>507_Mali_ HA1F_NS890R
ATGGAAGTGATATCACTGATGACTGTATTACTGGTGGTAACAACAAGCAATGCAGACA
AAATCTGCATTGGTCACCAATCAACAAACTCCACGGAAACTGTGGACACGCTAACAGA
AACAAATGTTCCTGTAACACAAGCCAAAGAACTGCTCCACACAGAGCACAACGGGAT
GCTATGTGCAACAAATCTGGGACGTCCTCTTATTCTAGACACATGCACCATTGAAGGA
CTGATCTACGGCAACCCATCTTGTGACATGCTGTTAGGAGGAAGGGAATGGGCCTAC
ATTGTCGAAAGACCATCTGCAGTAAATGGAACATGCTACCCTGGAAATGTAGAAAACC
TAGAGGAACTTAGAGCATTTTTCAGCTCTTCTAGTTCTTACCAAAGAATCCAACTCTTT
CCAGACTCAATCTGGAATGTGACTTACACCGGAACAAGCAAATCATGCTCAGATTCAT
TCTATAGGAATATGAGATGGTTAACCCAAAAGAGTGGGAATTACCCAATCCAAGATGC
CCAGTACACAAACAACAGGGGAAAGGACATTCTTTTCGTGTGGGGTATACATCATCCA
CCAACCGATACTGCACAGACAAATTTATATACAAGGACCGACACAACAACAAGTGTAA
CAACTGAGACTTTAGATAGGACCTTCAAACCATTGATAGGGCCGAGGCCCCTTGTCA
ATGGTCTAATTGGAAGAATTAATTATTATTGGTCAGTGCTAAAACCTGGCCAAACTTTG
CGAGTGAGATCAAATGGAAATCTAATTGCTCCATGGTTTGGACATGTTCTCTCAGGTG
AGAGCCATGGGAGGATCTTGAGAACTGATTTAAAAAGTGGTAATTGTGTGGTACAATG
CCAGACTGAAAAGGGTGGCCTAAACAGTACAATGCCATTTCACAACATCAGCAAATAT
GCTTTTGGGACCTGTCCCAAATATATTGGAGTCAAGAGTCTCAAACTTGCAATTGGCC
TTAGAAACGTGCATGCTAGATCCAGTAGAGGACTATTCGGAGCAATAGCTGGATTCAT
AGAAGGAGGTTGGCCAG~~~~~~~ CC~~~GGTGGTATGGTTTCCAGCATTCAAATGATC
AAGGGGTTGGCATGGCTGCGGATAAGGTTTCAACTCAAAAGGCAGTTGACAAAATAA
CAACAAAGGTAAATAATATAGTTGACAAGATGAACAAACAATATGAAATAATTGATCAT
GAATTCAATGAGATTGAAGCCAGACTCAATATGATCAACAATAAGATTGATGATCAAAT
ACAAGACATATGGGCATATAATGCAGAGTTACTAGTGCTACTTGAGAACCAGAAAACG
CTCGATGAGCATGATGCAAACGTGAACAACCTATACAACAAGGTGAAAAGGGCTCTG
GGCTCCAATGCAATGGAAGATGGAAAGGGCTGTTTCGAGCTATACCATAAATGTGAT
GATCAATGCATGGAAACAATTCGGAACGGAACCTATAATAGGAGAAAGTACACAGAG
GAATCAAGGCTAGAAAGACAGAAAATAGACGGGGTTAAACTGGAAGCTGAAGGGACT
TACGAAATTCTTTCCATTTATTCGACTGTCGCCTCGTCTCTTGTGCTTGCAATGGGGTT
TGCTGCCTTTTTGTTCTGGGCTATGTCCCATGGATCATGCAGGTGCAACATTTGTATA
TAATTAGCAAA~
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Annexe 4 : Carte du risque d’occurrence des virus Influenza aviaires en Afrique de I'ouest comprenant
les cours d'eavu.
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Nom : BOURGOIS Prénom : Laura

Titre : Surveillance et cartographie du risque de l'influenza A en Afrique de I'Ouest

Résumé : L’Afrique de I'ouest est, comme la plupart des autres continents, fortement touché
par les virus influenza aviaire et ce depuis des années. La dangerosité de certaines souches
pour les volailles constitue un fléau pour I'économie et I'alimentation du continent et du monde
entier. De plus, le potentiel zoonotique de ces virus fait d’eux une menace pour la santé
humaine et fait de cette maladie une priorité mondiale. Cependant, I'Afrique reste une partie
du monde avec peu de moyens financiers et matériels, ce qui rend la surveillance compliquée.
Ainsi, des surveillances basées sur le risque via les méthodes d’information des systémes
géographiques couplée a I'analyse décisionnelle multicriteres sont utilisées pour générer des
cartes du risque. Ces cartes mettent en évidence les zones a fort risque d’occurrence des
virus influenza aviaire dans les 12 pays sur lesquels cette étude a été réalisée : Bénin, Burkina
Faso, Cameroun, Céte d’lvoire, Ghana, Guinée, Mali, Mauritanie, Niger, Nigeria, Sénégal et
Togo. Le but de cette étude est de réaliser une carte du risque pour plusieurs pays d’Afrique
de l'ouest afin d’améliorer la surveillance des virus influenza aviaires dans la région. Cette
étude a également pour but d’'identifier les données indispensables a la réalisation d’une carte
de risque précise, tels que les marchés de volaille. Enfin, la surveillance permet aussi de
connaitre les souches circulantes, facteur déterminant pour prévenir les réassortiments.

Mots-clefs : cartographie du risque, systéme d’information géographique - analyse
décisionnelle multicritéres, virus influenza aviaire, Afrique de l'ouest, volaille, surveillance,
zoonotique

Title: Influenza A surveillance and risk mapping in West Africa

Abstract : West Africa, like most other continents, has been significantly affected by avian
influenza viruses for years. The danger posed by certain strains to poultry is a major threat to
the economy and food security of the continent and the entire world. Additionally, the zoonotic
potential of these viruses makes them a threat to human health, elevating this disease to a
global priority. However, Africa remains a part of the world with limited financial and material
resources, complicating surveillance efforts. Therefore, risk-based surveillance methods using
geographic information systems (GIS) coupled with multi-criteria decision analysis are
employed to generate risk maps. These maps highlight high-risk areas for the occurrence of
avian influenza viruses in the 12 countries covered by this study: Benin, Burkina Faso,
Cameroon, Cote d'lvoire, Ghana, Guinea, Mali, Mauritania, Niger, Nigeria, Senegal, and Togo.
The aim of this study is to create a risk map for several West African countries to improve
surveillance of avian influenza viruses in the region. This study also aims to identify the
essential data needed to create an accurate risk map, such as poultry markets. Finally,
surveillance also allows for the identification of circulating strains, a crucial factor in preventing
reassortment events.

Mots-clefs : risk mapping, geographic information system - multi-criteria decision analysis,
avian influenza virus, West Africa, poultry, surveillance, zoonotic
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