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Introduction 

 

La mondialisation a eu des conséquences sur notre façon de commercer et de se 

déplacer. Les échanges se déroulent plus vite et les transports d’hommes ou de marchandises 

s’effectuent sur de plus longues distances. Au-delà d’avoir un effet bénéfique sur la 

croissance, elle a de lourds impacts sanitaires. Le déplacement, volontaire ou involontaire, de 

matériel infectieux ou de leur vecteur engendre des épidémies nouvelles. Ajouté à des 

pratiques traditionnelles et non respectueuses de la biosécurité, certains agents pathogènes 

franchissent alors les barrières interspécifiques et deviennent responsables de maladies 

humaines. Plusieurs crises sanitaires ont ainsi été observées ces dernières années, notamment 

causées par les virus influenza aviaire hautement pathogène (IAHP). Les implications 

économiques de l’IAHP, en santé humaine ainsi qu’en santé animalene sont plus à décrire. 

Les vagues successives de la maladie en Europe ont eu des conséquences catastrophiques 

dans les élevages de volailles du nord Est du continent jusque dans le Sud Ouest de la France. 

Ces enjeux sont certes anciens mais l’épidémiologie inédite de l’IAHP lors des récentes 

épizooties soulèvent des problématiques tout à fait contemporaines. Celle de la période 2021-

2023 a présenté une répartition, un nombre d’espèces affectées et d’animaux morts plus 

grands encore que lors des précédentes. Et, une fois de plus, la France, a été particulièrement 

touchée avec six millions d’oiseaux abattus dont une majorité de canards de la filière foie gras 

du Sud Ouest (European Food Safety Authority, European Centre for Disease Prevention, 

Control, European Union Reference Laboratory for Avian Influenza et al. 2022). Ces récentes 

crises poussent donc à comprendre plus urgemment les mécanismes de transmission des virus 

de l’influenza aviaire (IA) pour être plus efficace dans la surveillance et l’anticipation des 

foyers. 

Il est connu que le réservoir principal des virus IA - au moins faiblement pathogène - 

sont les oiseaux des ordres des Ansériformes et Charadriiformes (Laridae en particulier). Cela 

est compatible avec une transmission du virus sur des longues distances via les couloirs de 

migrationmais cela explique assez mal l’introduction du virus dans les élevages - ceux de 

canards plein air du Sud-ouest notamment. En effet, si les oiseaux des espèces réservoirs 

passent au-dessus des élevages de volailles lors de leurs mouvements migratoires, ils 

descendent assez rarement directement sur les parcours (Gotteland, Lubac, Bicout 2009; 

Caron et al. 2014). Les points d’eau constituent des escales bien plus intéressantes en 
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ressources que les parcours des exploitations plein air. Le concept d’espèce relais a été avancé 

pour fournir une partie d’explication à la transmission entre des populations réservoirs des 

populations cibles, souvent domestiques (Veen et al. 2007). Elle est décrite comme une 

population capable de porter un agent pathogène, mécaniquement ou biologiquement sans 

nécessairement être capable de le maintenir en son sein, et susceptible d’être en contact avec 

despopulations réservoirs et les populations cibles et dont la rencontre résulte en une 

transmission de cet agent pathogène. Cette définition rend difficile la mise en évidence du rôle 

d’hôte relais pour une population. Mais la superposition des données épidémiologiques et 

écologiques peuvent tendre à supposer ce rôle pour des espèces, comme par exemple dans le 

cas de l’IAHP et du sud-ouest de la France, le Héron garde-bœuf (Bubulcus ibis), la 

Bergeronnette grise (Motacilla alba) et le Moineau domestique (Passer domesticus) (Caron et 

al. 2015; Veen et al. 2007; Bicout et al. 2011). Afin d’explorer cette hypothèse, une étude a 

été menée pour établir le réseau de contacts entre espèces aviaires autour d’un élevage plein 

air de canards de foie gras du Sud-ouest de la France. 

Cette thèse d’exercice vétérinaire s’est ancrée dans le travail de thèse universitaire de 

Chloé Le Gall-Ladavèze, projet réalisé dans le cadre du projet AI-TRACK financé par la 

région Occitanie et l’Europe. Il a été supervisé conjointement par le Centre de coopération 

internationale en recherche agronomique pour le développement (CIRAD) et l’UMR IHAP de 

l’Ecole nationale vétérinaire de Toulouse (ENVT). Elle apporte des éléments de 

compréhension de l’épidémiologie de l’IA dans les élevages de canards du Sud-ouest et a fait 

l’objet d’une publication dans Scientific Reports en juin 2022. Cet article constitue le corps du 

travail présenté ici.  
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Étude bibliographique 

I. Le virus de l’influenza A aviaire : un agent pathogène d’intérêt dans la 

caractérisation d’une interface avec un élevage de canards pour foie 

gras dans le Sud Ouest de la France 

a. Structure et variabilité 

 

Les virus influenza sont des virus à ARN négatif de la famille des Orthomyxoviridae. 

Les virus influenza aviaire (VIA) appartiennent à l’espèce Alphainfluenzavirus influenzae. Au 

sein des Orthomyxoviridae, ils se différencient des autres genres grâce à l’aspect des virions 

mais surtout grâce à leur nucléoplasmide et leur matrice. Les VIA sont eux même divisés en 

sous-types selon la combinaison de leurs neuraminidases (NA) et de leurs hémagglutinines 

(HA). On identifie à ce jour 18 types de H et 11 types de N, la majorité isolée dans les 

populations d’oiseaux sauvages et domestiques. 

Leur génome à ARN et leur capacité de recombinaison explique l’énorme variété de 

sous-types viraux ainsi que la vitesse de dérive génétique observée. On estime à 30% la part 

de génome conservée entre les différents sous-types (Lee, Saif 2009). En effet, si la dérive 

génétique opère par l’occurrence de mutations, il arrive aussi que les huit segments d’ARN 

simple brin se recombinent lors de coïnfections de deux sous-types ou que des segments 

soient échangés. Ce sont des réassortiments (Blagodatski et al. 2021). 

Cet intérêt à classer les virus en sous-types dépendants des protéines d’enveloppe 

s’explique par le fait qu’elles conditionnent la réponse immunitaire et la sensibilité des hôtes. 

b. Signes cliniques et modes de transmission 

i. Signes cliniques 

 

L’Organisation mondiale de la santé animale (OIE) a défini les virus hautement 

pathogènes (HP) comme les virus de sous-type H5 ou H7 ayant un index de pathogénicité 

intraveineuse (IPIV) supérieur à 1,2, qui causent plus de 75% de mortalité, ou dont le site de 

clivage de l’hémagglutinine a une composition polybasique. Sinon le virus est faiblement 

pathogène (FP). 

Cette distinction moléculaire a une conséquence sur le comportement biologique du 

virus dans l’hôte : une hémagglutinine clivable par des protéases uniquement présentes au 
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niveau de la membrane plasmique des cellules de l’hôte ne permettra qu’une infection locale. 

A l’inverse, la compatibilité avec une protéase ubiquitaire permettra une infection générale 

(Lee, Saif 2009). 

Ces virus ont néanmoins un tropisme préférentiel pour les cellules du tractus digestif et 

du tractus respiratoiredans une moindre mesure. Cette tendance peut être inversée selon les 

sous-types, notamment les faiblement pathogènes qui causent des affections respiratoires 

généralement modérées. 

La majorité du temps, les infections par les VIA FP restent asymptomatiques. Il arrive 

cependant que certains virus FP provoquent des affections respiratoires modérées : œdèmes 

des sinus sous orbitaires, respiration bec ouvert et écoulements nasaux. Le tableau 

inflammatoire congestif et exsudatif se retrouve également à l’autopsie : les poumons 

présentent des signes de congestion avec une accumulation de matériel caséeux dans les voies 

aériennes supérieures. Ce matériel fait parfois suffoquer l’animal tant il est important. 

Dans des cas plus rares, le virus est HP. Les signes sont alors généraux et peu 

spécifiques : abattement, chute de ponte et atteintes des appareils digestifs, respiratoires et 

nerveux. La suspicion vient tout de même souvent de l’importante mortalité sur un temps très 

court : une mortalité de 4% en 24 heures est un critère de suspicion (Arrêté du 16 mars 2016 

relatif aux niveaux du risque épizootique en raison de l’infection de l’avifaune par un virus de 

l’influenza aviaire hautement pathogène et aux dispositifs associés de surveillance et de 

prévention chez les volailles et autres oiseaux captifs - Légifrance 2016). 

ii. Des modes de transmission connus pour identifier des 

comportements à risques 

 

Lorsqu’on constate les organes dans lesquels le virus se multiplie, il est compréhensible 

que l’on se penche sur les modes de transmission fécale-orale et aérienne des VIA. Il existe 

cependant d’autres voies par lesquelles ils peuvent se transmettre. 

Ces virus enveloppés à ARN négatif ne sont théoriquement pas très résistants dans le 

milieu extérieur. Néanmoins, les colonies d’oiseaux et les points d’eau semblent être des 

milieux propices à la transmission même sans contact direct. Une étude montre par exemple 

que la dose infectieuse de virus serait conservée dans des plans d’eau à 17°C pendant des 

temps de 6 à 19 jours (Keeler et al. 2014). Ces chiffres sont à moduler avec beaucoup d’autres 

facteurs, biotiques comme abiotiques. Si l’on superpose cette donnée avec la haute 
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fréquentation des points d’eau qui se trouvent sur les couloirs de migration, les transmissions 

indirectes deviennent possibles voire le mode de transmission le plus probable (Yamamoto et 

al. 2010). La contamination des points d’eau ou des abreuvoirs des parcours peut donc être un 

facteur de risque de transmission. 

Un autre mode de transmission est l’émission de particules virales par les voies 

aériennes supérieures. Des gouttelettes d’excrétions respiratoires peuvent permettre la survie 

d’un virus tant qu’elle mesure au moins entre 60 et 100 micromètres. Or de telles gouttelettes 

peuvent parcourir 1 m avant de s’évaporer si elles sont expirées et jusqu’à 6 m si elles sont 

éternuées. Une proximité direct de deux oiseaux, y compris dans un cercle de 1 m, 

augmentent donc les risques d’infection. 

D’autres matrices peuvent rester infectieuses assez longtemps pour servir de vecteur 

mécanique au virus : l’aliment en grain ou encore les cadavres sont également du matériel 

favorable aux transmissions du compartiment sauvage vers le compartiment domestique 

(Tanimura et al. 2006; Shriner, Root 2020). Lors d’infection généralisée, il a été montré que 

même les plumes peuvent porter le virus (Yamamoto et al. 2010; Gutiérrez et al. 2011). 

c. Historique des vagues d’influenza aviaire 

 

Le premier virus influenza aviaire hautement pathogène isolé à partir d’une population 

sauvage l’a été en Afrique du Sud en 1961 sur une sterne pierregarin (Sterna hirundo) 

(Tanimura et al. 2006). Une mortalité anormale avait en effet été observée dans la région de la 

ville du Cap et le virus d’IAHP A/Tern/South Africa/1961 y avait été isolé (Becker 1966). 

Cette découverte coïncide avec d’autres effectuées dans les années 50. Cette période est 

en fait charnière dans l’histoire de l’influenza aviaire. En 1955, le lien avec les virus influenza 

A responsables de maladies chez les mammifères et l’origine aviaire de ces virus est 

établinotamment suiteaux pandémies de la grippe asiatique (1956) et de la grippe de Hong 

Kong en 1968 (Alexander 2000). Peu de temps après, en 1959, un virus d’influenza A est 

isolé sur des poulets en Ecosse permettant de tracer un lien génétique avec l’agent responsable 

de mortalité chez les sternes en Afrique du Sud (Becker 1966). 

Bien que le rôle de réservoir des Laridae fût encore loin d’être établi, cette conjoncture 

a fortement motivé la surveillance de ce groupe d’espèces et de l’avifaune sauvage en 

général.En 40 ans, l’isolement de nombreux sous-types de VIAa permis d’identifier plus 
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précisément les populations réservoirs aujourd’hui connuesque sont les Charadriiformes et les 

Ansériformes. 

Dans les années 2000, l’émergence des virus hautement pathogènes de sous-type H5N1 

bouleverse une première fois la planète et la filière avicole. La communauté scientifique 

montre alors qu’il existe un lien entre les virus faiblement pathogènes portés par les oiseaux 

sauvages et les virus hautement pathogènes qui infectent les exploitations avicoles. Les 

analyses phylogénétiques vont dans le sens de cette hypothèse mais les évidences de 

transmission directe manquent (Spackman 2009). Ce manque d’informations persiste avec 

toujours plus d’études qui se concentrent sur le rôle de réservoir de la faune sauvage en 

prélevant les espèces historiquement réservoir, mais sans pour autant étudier finement les 

interfaces entre avifaune et élevages. 

En 2016, l’émergence de nouveaux sous-types H5N8 et H5N5 est responsable de 

mortalité à la fois dans le réservoir sauvage et dans les élevages notamment ceux de canards 

de la filière foie gras du Sud Ouest. La répartition géographique, le nombre d’oiseaux morts et 

le nombre de foyers atteignent alors un nouveau record. La concomitance des foyers sauvages 

et domestiques ne laisse plus de place au doute quant au rôle de maintien du virus par 

l’avifaune sauvage, notamment des Ansériformes. Mais un maillon dans l’écologie du virus 

semble toujours manquant. C’est en effet l’hypothèse d’intervention de populations relais 

qu’il faut explorer. 

Mais c’est probablement la crise la plus récente qui va bouleverser le schéma classique 

des épisodes d’influenza : la crise ayant débuté en 2021 a d’abord surpassé les records de 

mortalité et de nombre de foyers dans le compartiment domestique. La répartition 

géographique a de surcroit été plus grande notamment en France où la crise a largement 

dépassé les élevages de canards du Sud-ouest. Le nombre d’animaux morts dans la faune 

sauvage a également été exceptionnellement importantet le virus continue à persister dans le 

réservoir sauvage y compris pendant les étés 2022 et 2023. Contrairement aux épisodes 

précédents, en plus des différents types d’élevages aviaires contaminés, un grand nombre de 

mouettes rieuses (Chroicocephalus ridibundus) et de Goélands argentés (Larusargentatus), 

entre autres, a subi de plein fouet l’infection. Le virus n’a alors pas quitté le territoire français 

sur lequel des foyers sauvages ont été détectés tout au long de l’été, qui est habituellement une 

période d’accalmie. En 2023, ce ne sont pas moins de 2 000 laridés qui ont été retrouvés 

morts en France ou dans ses pays limitrophes entre janvier et février 2023 (European Food 

Safety Authority et al. 2023). 
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C’est probablement dans ce contexte catastrophique de persistance du virus et d’échec 

de contrôle avec les mesures classiques qu’il a été décidé d’autoriser les tests de la 

vaccination des canards domestiques en France. Il est clair que des enjeux de détectiondu 

virus ou de pression de sélection des virus seront à considérer, mais l’amortissement des 

conséquences économiques de l’influenza aviaire est à prendre en compte également. 

d. Écologie des VIA 

i. Couloirs de transmission 

 

Il est fait mention dans l’introduction de couloirs de transmission correspondants à la 

migration sur de longues distances des oiseaux (Figure 1). La littérature précise comment les 

différentes habitudes migratoires peuvent transmettre des VIA. On peut classer ces oiseaux 

susceptibles de transporter des VIA en 3 catégories : 

 Les espèces nicheuses à hautes latitudes et qui migrent vers ou passent par l’Europe 

pour hiverner. Ces espèces sont enclines à transporter les virus des foyers du Nord et 

de l’Est de l’Europe et engendrer le classique pic automnal en Europe Occidentale 

 

 Les espèces nicheuses en Europe qui hivernent en Afrique ramèneraient le virus de 

foyers plus au Sud lors de leur migration printanière. 

 

 Les espèces nicheuses en Europe qui migrent sur de plus courtes distances 

participeraient à une expansion plus locale du virus (Veen et al. 2007) (Olsen et al. 

2006). 
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La transmission de VIA sur de longues distance d’Est en Ouest ou du Nord au Sud ne 

serait probablement pas possible sans les modes indirects de transmission permis par la 

persistance du virus dans le milieu (cf. I.b.ii.). Elle est favorable à l’expansion du virus sur de 

longues distances dans le compartiment sauvage notamment via les groupes connus des 

Ansériformes et Charadriiformes. Mais les espèces de ces groupes ne sont souvent pas celles 

qui fréquentent les parcours et alentours des élevages plein air (Caron et al. 2015; Hirschinger 

2020). 

ii. Les « espèces relais », le maillon manquant d’un système 

épidémiologique complexe 

 

Figure 1 : Planisphères représentant les principaux 

couloirs migratoires des oiseaux sauvages. Les 

flèches ainsi que les entourés de couleurs 

représentent les schémas migratoires 

principalement rencontrés d’après Wetlands 

internationale (A) chez la Sarcelle d’été (Anas 

querquedula) en Europe et en Asie et chez le 

canard colvert (Anas platyrhynchos) en Amérique 

(C). Les points noirs représentent les lieux 

historiques de surveillance de l’influenza (A). La 

couleur jaune représente les zones de nidification 

des espèces d’intérêt, la couleur verte les zones où 

elles sont présentent toute l’année et les bleues, 

celles où elles ne sont présentent qu’en hiver (B) 

(C) (Olsen et al. 2006) 
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Une première vision simple et linéaire consisterait à se fierà l’écologie des espèces 

réservoirs : elles ne fréquentent pas les parcours d’élevage plein air éloignés des littoraux et 

ne transmettent donc pas le virus aux espèces domestiques cibles, au moins au cœur des terres 

(Hirschinger 2020). Même si des modes indirects de transmission avec des matériaux inertes 

comme les cadavres, les plumes ou encore la nourriture en grains sont décrits (cf. I.b.ii), il 

manque un maillon épidémiologique qui fait régulièrement le lien entre populations réservoirs 

et populations cibles(les exploitations avicoles en générale) malgré les mesures de biosécurité. 

Ce maillon semble être des espèces dites « relais ». Ces dernières doivent être polyvalentes, 

synanthropiques en fréquentant à la fois les colonies et les exploitations, et capables de 

transporter le virus. On obtient alors une chaîne de transmission réservoir  population relais 

 population cible. 

En vérité, il serait simpliste de résumer l’épidémiologie de l’influenza aviaire ainsi. Il 

faut garder en tête que la prévalence varie d’une espèce à l’autre et en fonction des saisons 

(Hoye et al. 2010). Il devient alors difficile de distinguer les populations qui sont réservoirs, 

c’est-à-dire maintenant seules le virus en leur sein, des populations dites relais. Toutes deux 

sont définies comme capables de porter le virus, de le transmettre à une population cible et 

peuvent même participer à son maintien dans une population plus large. Les concepts sont 

alors parfois confondus notamment parce que, dans le cas de l’influenza aviaire,les rôles de 

population réservoir ou de population relaisne sont pas toujours assurés par les mêmes 

groupes d’espèces au même moment ou selon les endroits (Cappelle et al. 2011). Les Laridés 

par exemple, longtemps réservoir particulier de certains sous-types de VIA, se retrouvent ces 

deux dernières années la cible d’un nouveau VIA HP avec 438 détections entre Avril et Juin 

2023 en Europe (European Food Safety Authority, European Centre for Disease Prevention 

and Control, European Union Reference Laboratory for Avian Influenza et al. 2023).Une 

population réservoir dans laquelle la prévalence de VIA – à priori exclusivement FP – est 

faible (Swayne 2009; Alexander 2000) devient alors une population avec de nombreux 

isolements de VIA HP, très létaux pour eux. Ils illustrent d’ailleurs la possible émergence de 

nouveaux virus HP au sein de ce réservoir sans que cela transite par le compartiment 

domestique (Blagodatski et al. 2021). 

Pour illustrer encore la complexité de cette épidémiologie, la maintenance du virus est 

parfois assurée par un ensemble de plusieurs populations. Cet ensemble peut tout à fait 

comprendre des populations « relais » qui permettent la maintenance locale du virus en faisant 
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les liens au sein même du réseau appelé alors « réservoir ». Et elles ne sont pour autant pas 

considérées individuellement comme « réservoir » (Figure 2) (Caron et al. 2015). 

 

 

 

Cette distinction entre population relais qui introduit le virus et population réservoir qui 

le maintient a longtemps posé problème pour l’élaboration d’une stratégie de surveillance et 

de prévention. On peut en effet questionner la faisabilité de lutter contre la transmission par 

des populations relais voire d’empêcher la transmission par ou au sein d’un complexe multi 

spécifique réservoir. De plus, la surveillance s’est concentrée, jusqu’à maintenant, sur les 

espèces des populations réservoirs. Mais la détection de VIA dans d’autres groupes comme 

ceux des passereaux a questionnée cette stratégie. 

 

Figure 2 : Schéma représentant les différents modes de transmission d'un virus d'un réservoir vers une espèce cible 

impliquant une espèce "pont" (Caron et al. 2015) 
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e. Sensibilité des espèces d’oiseaux non classiquement réservoirs 

 

Afin d’explorer l’implication de certaines espèces comme possibles hôtes relais, et 

notamment les passereaux, il est important de connaître leur réceptivité au virus, leur capacité 

à le maintenir et à l’excréter. L’idée avancée ces dernières années dans la littérature est que 

les virus faiblement pathogènes contaminent les élevages par l’intermédiaire d’hôtes relais 

comme des passereaux et deviennent hautement pathogènes en circulant dans les élevages 

(Caron et al. 2014; Naguib et al. 2019). Cependant, on ne peut pas écarter la possibilité que 

les passereaux soient un relais de virus IAHP voire une population réservoir de virus IAFP 

dans laquelle émergeraient parfois des formes HP d’influenza aviaire (Blagodatski et al. 

2021). Face à ce questionnement, plusieurs recherches ont eu pour objectif de déterminer le 

comportement biologique des VIA HP chez eux. 

Un premier exemple a été le prélèvement de corvidés retrouvés morts à proximité de 

foyers domestiques d’IAHP. Au Bengladesh, en Inde ou encore au Japon, des corvidés 

d’espèces connues pour fréquenter les parcours de manière opportuniste, sont décrits comme 

de bon moyen de prévoir l’apparition des foyers domestiques d’IAHP (Shriner, Root 2020). 

Pour cause, plusieurs détections de virus H5N1 ont été rapportées chez des corbeaux à gros 

bec (Corvus macrorhynchos) dans les 30 kilomètres entourant des élevages infectés(Tanimura 

et al. 2006). Dans cet exemple comme dans les autres écrits, le rôle de victime ou de relais est 

profondément discutable. Devant l’absence de données quant au portage de virus IAFP par les 

espèces de corvidés, le débat reste complètement ouvert (Shriner, Root 2020).  

La même impasse est retrouvée lorsqu’on débat sur le rôle des hirondelles (Hirundo 

rustica particulièrement), des étourneaux sansonnets (Sturnus vulgaris) ou encore des 

moineaux de l’ancien monde (Passer montanus ; Passer domesticus). La prévalence de 

VIAFP, parfois même proche de celle chez les Laridés,est établie dans ces groupes 

d’espèces(Alexander 2000). Un cas de portage asymptomatique du virus H5N1 chez une 

hirondelle rustique (Hirundo rustica) a même été rapporté au Vietnam (Zhong et al. 2019; 

Shriner, Root 2020). Mais préciser leur rôle reste encore complexe : véritables relais, 

réservoir asymptomatique de VIA HP, simples victimes de l’expansion de virus influenza 

aviaire ou même tout celaen fonction des périodes et des régions du globe. 

C’est pourquoi le meilleur moyen de connaître la capacité d’une espèce à s’infecter puis 

transmettre le virus est la mise en œuvre d’infections expérimentales. 
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Si l’on prend l’exemple du Pigeon biset (Columba livia), il semblerait qu’il soit un 

mauvais candidat pour avoir un rôle dans le maintien ou même dans la transmission du virus. 

La faible mortalité ainsi que la faible excrétion du virus est à moduler avec les conditions 

d’infection. On peut néanmoins avancer que cette espèce de columbidé est généralement 

sensible aux infections par des VIA y compris H5N1 mais n’exprime pas ou peu la maladie en 

engendrant rarement de nouvelles infections (Brown et al. 2009; Shriner, Root 2020). 

En revanche, une toute autre histoire peut être racontée avec les moineaux domestiques 

(Passer domesticus). Cette espèce est très sensible à l’infection par un virus H5N1 : elle 

présente un fort taux de mortalité, elle excrète le virus à des doses infectieuses par ses voies 

respiratoires et ce quelque soit la dose inoculée. Si l’on additionne cela avec la large interface 

créée par son comportement aux abords des parcours des exploitations avicoles, elle devient 

un bon hôte relais pour des VIA (Gutiérrez et al. 2011). Ainsi, dans l’hypothèse où ils peuvent 

s’infecter dans un foyer domestique, rien ne les empêche de faire le relais sur de courtes 

distances notamment avec une exploitation avicole voisine (Brown et al. 2009; Shriner, Root 

2020). 

Ceci ne reste cependantqu’une théorie : la transmission effective par cette espèce ou une 

autre espèce de passereau n’a pas été vérifiée. Des expériences de transmission directe ou 

indirecte entre une espèce de passereau vers des poulets d’élevage ont donc été mises en 

œuvre (Forrest, Kim, Webster 2010). Celle-ci a testé la reproduction d’une transmission 

indirecte d’un virus H5N1 par l’eau de boisson. Les résultats sont en faveur d’une 

transmission possible des volailles vers les moineaux mais pas de l’hypothèse inverse. Il 

faudrait donc peut-être des contacts directs ou la contamination de la nourriture pour qu’il y 

ait transmission. 

Une expérience similaire a été réalisée avec des étourneaux sansonnets et des canards 

colverts (Anas platyrhynchos). Elle a montré que les étourneaux étaient sensibles à une 

infection par les VIA notamment en s’exposant à des eaux contaminées pas des canards 

colverts. Cependant, la transmission indirecte vers les canards via l’eau de boisson n’a pas été 

étudiée (Ellis et al. 2021). Cette étude permet de souligner qu’après avoir constaté la présence 

de VIA dans une population et avoir confirmé expérimentalement sa sensibilité, il faut encore 

prouver que la transmission vers le compartiment domestique est possible (dans l’hypothèse 

d’une exposition préalable). 
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Outre les reproductions expérimentales, la caractérisation des groupes aviaires sauvages 

à l’interface avec le compartiment domestique est une bonne alternative pour témoigner du 

risque de transmission et de leur éventuel rôle de relais. 

 

II. Caractérisation des interfaces entre l’avifaune sauvage et les 

exploitations avicoles plein air : quelques méthodes et résultats 

 

La caractérisation des interfaces est une étape clé pour orienter les stratégies de 

prévention et de contrôle des maladies zoonotiques d’intérêt. L’influenza aviaire ne fait pas 

exception. Elle aurait dû en fait être l’une des premières étapes dans la compréhension de 

l’écologie de ces virus. Seulement, les chercheurs se sont concentrés sur la surveillance des 

espèces historiquement désignées comme réservoir (Ansériformes et Charadriiformes). Ces 

études ont souvent négligé le rôle des espèces relais (Caron et al. 2015; Caron, Cappelle, 

Gaidet 2017; Veen et al. 2007). 

Depuis quelques années la communauté scientifique alerte sur la nécessité de réorienter 

les protocoles pour une meilleure compréhension du rôle des hôtes relais. Des études de 

caractérisation des interfaces avec différentes méthodes sont donc apparues. 

Avant de les énoncer, il est important de souligner que chacune à des avantages et 

inconvénients mais répond surtout à des problématiques différentes. Leur choix doit donc être 

adapté à la question posée et les différentes méthodes rigoureusement réalisées. Des écrits 

posent des lignes de conduites à suivre pour les exploiter au mieux (Bacigalupo et al. 2020). 

a. Un travail bibliographique : l’étude des interfaces grâce aux bases 

de données ornithologiques 

 

Une première méthode décrite est l’exploitation de bases de données ornithologiques 

comme celles de Wetlands International ou de l’European Union for Birds Ringing 

(EURING). Elles fournissent des informations sur le nombre d’oiseaux et d’espèces à des 

lieux d’intérêts en Amérique du Nord et en Europe voire sur leurs mouvements dans le cadre 

du bagage. On peut alors déterminer à différentes échelles les espèces à risques d’introduire 

des virus de l’IAHP comme le H5N1 en fonction de : 

- Leur habitat 

- Leur tendance à se regrouper ou non 
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- Leur tendance à se mélanger à d’autres espèces ou non 

Des espèces qui utilisent les points d’eau ou s’adaptent bien aux milieux agricoles en 

grands groupes denses et qui tolèrent la présence d’autres espèces sont bien sûr considérées à 

fort risque potentiel de transmettre des virus IAHP. C’est par exemple le cas du Héron garde-

bœuf (Bubulcus ibis) qui fréquente les élevages avicoles et se mixe avec des espèces 

migratrices ou de la Bergeronnette grise (Motacilla alba) pour les mêmes raisons (Veen et al. 

2007; Burns et al. 2012). On peut nuancer que leur rôle n’est pas encore totalement compris. 

Utiliser ces bases de données est un excellent moyen de faire une première désignation 

des espèces potentiellement à risques. Cependant, et les auteurs le reconnaissent, il y a un 

décalage entre ce qui est estimé depuis les bases bibliographiques ou à partir des 

comportements théoriques de l’espèce et ce qui est observé sur le terrain. Ces bases de 

données ne fournissent par ailleurs aucun renseignement sur la probabilité que l’espèce rentre 

effectivement en contact avec des individus d’élevage et de quelle manière. 

b. Le suivi GPS et la télémétrie : réponse à des problématiques de 

grandes échelles 

 

Une autre méthode de terrain consiste à suivre des individus par des moyens GPS. On 

s’aperçoit alors d’abord que les espèces migratrices comme le Canard pilet (Anas acuta) ou le 

Canard siffleur (Anas penelope) peuvent effectivement transporter le virus sur de longues 

distances. Mais combiné avec de la télédétection, on s’aperçoit aussi que ces mêmes espèces 

engendrent potentiellement des contacts indirectes avec des élevages de volailles en 

fréquentant des points d’eau à proximité (Gaidet et al. 2010; Cappelle et al. 2011).  

On a encore une fois une bonne caractérisation des espèces qui fréquentent les lieux 

sensibles à l’introduction de virus IAHP. Il manque cependant encore la dernière étape : la 

quantification de la fréquentation des parcours ou l’identification des modes de contacts entre 

avifaune et volailles. 

c. La capture d’images photos et vidéos : méthode et résultats 

 

Cette méthode permet une excellente caractérisation locale de la faune sauvage qui 

visite les élevages commerciaux. On constate par exemple que les passereaux sont les 

principaux visiteurs des élevages de volailles pondeuses et de chair en Australie. Qu’elles 

soient en extérieur ou cloitrées, les photos prises dans leur élevage montrent principalement 
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des martinstristes (Acridotheres tristis) visitant les abords des bâtiments. Les corvidés et les 

colombidés sont également représentés (Scott et al. 2018). La surveillance vidéo d’un élevage 

plein air de poules pondeuses montre également que les passereaux visitent fréquemment les 

parcours en particulier en présence des poules avec en tête le Moineau domestique (Passer 

domesticus). Cette étude montre également que les Charadriiformes et les Ansériformes, 

notamment les mouettes rieuses (Chroicocephalus ridibundus) ou les canards colverts (Anas 

platyrhynchos), évoluent sur les parcours en particulier en l’absence des volailles (Elbers, 

Gonzales 2020). On remarque ici que cela n’est pas intuitif vis-à-vis de l’écologie de ces 

espèces, dont on pourrait supposer qu’elles ne fréquentent pas directement les élevages. 

Si cette méthode n’est pas plus largement utilisée, c’est qu’elle nécessite une grande 

capacité de traitement des données : ce ne sont pas moins de 31 092 images ou de 5 016 

heures d’enregistrement qui ont été traitées dans les études citées. Cela reste une méthode qui 

a cependant fait ses preuves dans la caractérisation des interfaces domestique-non domestique 

y compris pour des espèces non aviaires (Kukielka et al. 2013). 

d. Une méthode d’étude des interfaces entre les élevages avicoles et les 

espèces péridomestiques : l’observation directe et la confection de 

réseau de contact 

 

Il reste alors une alternative qui est l’observation directe. Elle peut sembler être une 

méthode peu fiable mais elle a un intérêt croissant dans les études d’interface. La première 

raison est, qu’à condition qu’elle soit bien réalisée, elle donne le meilleur aperçu de l’interface 

étudiée. Observer directement les espèces et leurs cooccurrences reste en effet un moyen 

simple et efficace de les caractériser.  

On peut alors calculer, à partir du nombre d’espèces et de représentants de chacune 

d’entre elles, des indices de biodiversité comme les indices de Shannon, Simpson ou Piélou. 

Ils apportent d’abord des éléments de caractérisation des espèces péri domestiques. Mais ils 

sont d’autant plus intéressants qu’il existe un lien entre la biodiversité et les risques de 

transmissions de pathogènes au sein du système étudié. Une grande biodiversité peut par 

exemple limiter la propagation d’un agent pathogène spécifique (effet dilution) (Keesing et al. 

2010). 

De plus, cette méthode permet d’élaborer un réseau de contacts, un outil de plus en plus 

recommandé pour l’étude des interfaces. Il permet de comprendre les potentielles voies de 
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transmission en s’affranchissant de leur énorme hétérogénéité et de celle des communautés : 

dans l’exemple de l’IA, on s’affranchit alors de l’hétérogénéité des communautés aviaires 

(habitat, habitudes migratoires, sensibilité, voies d’excrétions) et des différentes voies 

d’excrétions du virus (plumes, fèces, cadavres,…) pour avoir un aperçu plus global et complet  

des contacts à risques. Il est plus complet car permet notamment de relier des communautés 

aviaires que leur écologie semblait séparer. On a alors une compréhension de comment 

s’articulent les groupes réservoirs, cibles et relais dans l’épidémiologie complexe de l’IA 

(Craft 2015). 

C’est dans ce but de caractérisation d’une interface entre avifaune sauvage et élevage 

plein air de canards de la filière foie gras du Sud-ouest de la France qu’a été établi un 

protocole d’observation directe. Elle a permis de confectionner un réseau de contacts entre les 

communautés aviaires des alentours immédiats de l’exploitation. 
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Matériels et méthodes 

Pour cette étude, nous avons travaillé autour d’un élevage de canards de la filière foie 

gras. Des observations standardisées ont ainsi été faites sur les parcours de la ferme de la Patte 

d’Oie, un élevage IGP de « canards à foie gras du Sud-ouest » dans le Gers. Ce type d’élevage 

exige un élevage en plein air dès le 47e jour d’âge offrant une large interface avec l’avifaune 

sauvage (Cahier des charges du label rouge n° LA 12/89 « Canard mulard gavé entier, foie 

gras cru et produits de découpe crus frais et magrets surgelés » homologué par l'arrêté du 24 

juillet 2017). 

La collecte de données s’est étalée sur une année complète de juillet 2020 à juin 2021. 

Sur la période d’étude, 87 sessions d’observation ont été réalisées. Elles étaient réalisées sur 

deux jours consécutifs par mois toutes les quatre semaines à raison de quatresessions 

d’observation par jour. En pratique, une moyenne de 8,7 sessions par mois a été effectuée sur 

10 mois. Les jours de relevés ornithologiques ont été en effet compromis au mois de février et 

mai par la déclaration d’un foyer d’IAHP à la Ferme de la Patte d’Oie. 

Les quatre sessions d’une journée se déroulaient à des heures stratégiques: 30 minutes 

après le lever du jour, le milieu de matinée, le milieu d’après midi et avant le coucher du 

soleil. Les points d’observation étaient ensuite établis pour être systématiquement dos au 

soleil en gardant une vue large d’au moins 90° sur un parcours. Ils ont été définis comme le 

montre la photo aérienne du site (Figure 3). Les sessions se déroulaient sur trois parcours 

choisis aléatoirement parmi les dix de l’exploitation avec, tant que possible, trois modes 

d’occupation différents : un avec des canards, un sans canards depuis au moins deux semaines 

et un dernier avec un changement dans les deux semaines précédant les observations 

(récemment vidé ou récemment rempli). Ils étaient alors visités alternativement pendant les 

deux jours de sorte à ce que chacun soit visité au moins une fois le matin et une fois l’après-

midi. 

Une session consistait en 1 heure d’observation effectuée à l’aide de jumelles et d’un 

guide ornithologique. Un exemple d’identification, celui de la Bergeronnette grise, extrait du 

guide est joint en Annexe 3. Une session de 1 heure se découpait en 2 x 30 minutes : les 30 

premières minutes consistaient en des balayages réguliers de gauche à droite à une vitesse de 

1 minute par balayage. Les jumelles et le guide étaient alors utilisées pour identifier un oiseau 

vuà l’intérieur des limites du parcours et dans leur projection verticale jusqu’à dix mètres au-
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dessus du sol. La deuxième partie visait elle à relever plus précisément les activités d’un 

individu sélectionné sur un parcours de canards et le temps alloué à chacune. Pour ce faire, le 

même type de balayage était effectué et lorsqu’un individu était aperçu, il était identifié et 

suivi à la jumelle. Son comportement était décrit vocalement et enregistré sur le logiciel de 

traitement de voix d’un mobile SAMSUNG A8 2018. Le moment où un comportement tel que 

déféquer, se percher, se toiletter, émettre des plumes ou un changement de comportement était 

signifié oralement sur l’enregistrement. La durée d’observation ainsi que celle de tel et tel 

comportement pour les oiseaux observés étaient ainsi retrouvé grâce au chronomètre du 

logiciel. 

 

 

Sur chaque session, pendant les 30 minutes de balayage, les informations suivantes 

étaient systématiquement relevées :  

 des informations générales sur la session comme la météo, l’heure, la date et le 

nombre de canards dans le parcours (ou leur absence) 

Figure 3 : Vue aérienne schématique de la Ferme de la Patte d’Oie représentant les points d’observations en 

fonction des moments de la journée ainsi que leur type d’environnement proche (Le Gall-Ladevèze et al. 2022) 



31 

 le numéro du balayage, les espèces observées, leur nombre, leur position sur le 

parcours, l’activité de l’individu et sa proximité à un canard (plus ou moins d’un 

mètre). 

Pour plus de lisibilité et de facilité de report des données, elles étaient relevées dans un 

tableau joint-en Annexe 1. 

Les données ainsi collectées ont ensuite été analysées par des méthodes d’analyse de 

réseaux pour caractériser les contacts entre toutes les espèces observées, canards compris. 

Deux espèces observées lors d’une même session ont été considérées comme co-occurrentes. 

Les canards en extérieur lors d’une session étaient alors reliés à toutes les espèces visitant le 

parcours au cours de la session. Les algorithmes utilisés sont ceux désignés comme les plus 

cohérents biologiquement par la littérature. 

Les indices de diversité de Shannon et Simpson ainsi que l’index de Piélou ont été 

calculés pour une caractérisation plus complète de l’avifaune autour de la ferme. 

Il a été aussi choisi d’identifier les facteurs environnementaux favorisant la visite des 

parcours par les oiseaux sauvages. 

Les données ont donc été analysées selon trois axes principaux : 

- la diversité d’espèces et l’abondance d’individus fréquentant les parcours ainsi 

que la comparaison de leur comportement 

- la description d’un réseau de contacts pour éventuellement comprendre 

comment sont reliées les espèces entre elles et avec les canards. Cela peut 

permettre de mettre en valeur d’éventuelles espèces relais 

- trouver des facteurs environnementaux positifs à la fréquentation des parcours 

par l’avifaune la plus représentée sur les parcours à savoir la Bergeronnette 

grise et les moineaux. 

Toutes ces données ensembles peuvent permettre d’aider à l’estimation du risque de 

transmission de certains agents pathogènes d’intérêt (i.e. l’IA) et d’orienter les méthodes de 

surveillance autour de la Ferme de la Patte d’Oie. 
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Discussion 

Le protocole proposé a d’abord permis une bonne caractérisation et quantification des 

espèces sauvages d’oiseaux qui visitent la Ferme de la Patte d’Oie. La vaste majorité de ces 

oiseaux sont des Bergeronnettes grises (Motacilla alba) et les deux espèces de moineaux les 

plus observées en France (Passer domesticus et Passer montanus) respectivement présents 

pendant 84% et 79% des sessions. En comparant avec des études qui ont également 

caractérisé avec précisions l’avifaune qui fréquente des exploitations avicoles, on se rend 

compte que ces espèces sont effectivement citées sans pour autant être les espèces 

majoritaires (Burns et al. 2012; Elbers, Gonzales 2020) – sauf pour une étude également 

menée en France qui rapporte la présence d’espèce similaires autour d’élevage de volailles 

dans les Dombes mais avec des effectifs maximum moyennés plus faibles pour la majorité 

d’entre elles (Lubac et al. 2012). Ceci peut-être expliqué par la localisation des fermes 

étudiées dans ces articles, qui sont parfois plus proches des littoraux (Elbers, Gonzales 2020) 

ou encore situées dans des biotopes très éloignés de la campagne bocagère du Gers comme le 

Brésil ou l’Australie (Scherer 2011; Scott et al. 2018). On souligne malgré tout que des 

passereaux sont cités dans tous ces papiers avec une proportion non négligeable voire 

majoritaire. Cela met en lumière l’importance d’étudier les interfaces en regard de leur 

contexte environnemental. 

La diversité d’espèces est quant à elle légèrement plus petite qu’espérée dans une 

campagne de plus en plus artificialisée (Chiatante et al. 2021). Par ailleurs, lorsqu’on compare 

avec ces mêmes écrits : nous avons trouvé 42 espèces différentes contre 24 dans l’étude 

brésilienne ou 22 groupes d’espèces contre 16 dans la ferme hollandaise par exemple. On 

notera qu’avec l’étude de plusieurs sites, ce chiffre peut monter jusqu’à 121 (Burns et al. 

2012). Cependant, il se pourrait fortement que, comme dans les autres études d’ailleurs, cette 

diversité ait été sous-estimée. 

Cela peut d’abord être dû à mon expérience en ornithologie : j’ai effectué toutes les 

observations, procurant une cohérence aux données, mais beaucoup d’espèces étaient en fait 

nouvelles pour moi : l’Élanion blanc (Elanus caeruleus) ou le Coucou gris (Cuculus canorus) 

étaient par exemple des espèces que j’ai observées pour la première fois. J’ai toutefois été 

rapidement formé à reconnaître les espèces communes en France et à me servir du guide 
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ornithologique. Cela s’est avéré suffisant pour les objectifs de l’étude mais reste insuffisant 

pour reconnaître des espèces moins connues. 

D’autre part le protocole écarte les identifications auditives. Bien qu’elles ne donnent 

pas d’information sur le nombre ou la localisation exacte des oiseaux, elles auraient permis 

d’avoir un meilleur aperçu de la diversité de l’avifaune notamment nocturne, qui n’a pas été 

étudiée. Le protocole se concentre en outre uniquement sur les individus observés dans les 

parcours. C’est cohérent avec l’objectif de caractériser une interface qui implique des espèces 

domestiquesmais occulteprobablement des espèces moins anthropiques qui préfèrent des 

milieux moins artificiels. Un article qui utilise la méthode des Indices Ponctuels 

d’Abondances, relève par exemple une diversité plus importante loin des structures d’élevage 

(Bijja 2019). 

Le calcul des indices de biodiversité donne des valeurs chiffrées qui permettent la 

comparaison avec d’autres études. Seulement, un problème est apparu pendant le protocole 

d’observation : un individu observé au balayage « n » était-il à nouveau compté au balayage 

suivant s’il était à nouveau observé ? Comment être sûr qu’il s’agissait bien du même 

individu ? Les formules des indices demandent le nombre de représentants par espèce. Une 

solution qui a alors été trouvée était de considérer seulement les maxima d’individus observés 

sur une seule et même rotation. Ces maxima deviennent des minimums d’individus observés 

dans une session. Les index calculés sont alors des index mensuels sur la base du nombre 

moyen minimum d’individus observés pendant les deux jours (Tableau 1 dans l’article). Cela 

reste une très bonne définition pour caractériser et estimer les espèces présentes ainsi que leur 

diversité. 

Quant aux comportements des oiseaux observés, la majorité consiste en une visite en se 

perchant sur les structures d’élevage comme les barrières ou les toits. C’est encore une fois 

comparable avec les résultats d’autres études (Elbers, Gonzales 2020; Burns et al. 2012; Scott 

et al. 2018). Mais une proportion non négligeable d’oiseaux observés dans notre étude montre 

des comportements qui semblent plus à risques. Certains se perchent sur les mangeoires ou 

marchent sur des sols humides, s’exposant alors une transmission indirecte de germes, voire 

interagissent directement avec les canards de l’exploitation. Ce dernier comportement n’est 

pas du tout observé dans les études qui utilisent des moyens de capture photo et vidéo 

probablement à cause des inconvénients liés à la méthode – angles réduits, position fixe (Scott 

et al. 2018; Elbers, Gonzales 2020). Cependant, même des études avec les méthodes 

d’observation directe ne rapportent pas ce genre d’interaction avec les volailles mais 
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uniquement de probabilité de rencontre (Bicout et al. 2011) ou ne relèvent tout simplement 

pas ce comportement (Burns et al. 2012). Je n’explique pas cette différence mais cela rend 

donc nos résultats originaux. Savoir que 23% des contacts entre la Bergeronnette grise et les 

canards sont directs (i.e. 23% des bergeronnettes grise entrent dans un cercle de 1 mètre 

autour des canards), en dit long quant au risque de transmission des pathogènes, notamment 

des VIA qui peuvent parfaitement se transmettre sur une distance de 1 mètre (cf. I b ii). Pour 

ce qui est des autres comportements à risques, il peut être souligné que si les moineaux 

interagissent majoritairement de manière indirecte, ils ont une forte tendance à nicher dans les 

bâtiments d’élevage. C’est encore cohérent avec ce qui est observé notamment avec des 

caméras dans les élevages de poules pondeuses (Elbers, Gonzales 2020) ou par des 

observations directes en République Tchèque (Šálek et al. 2015). Ce genre d’interaction 

promet des contacts durables dans le temps avec probablement le rejet en grande quantité de 

matrices infectieuses comme les plumes et les fèces. Ajouté à la résistance du virus dans les 

milieux froids, humides et une plus haute concentration des moineaux en hiver, le risque de 

transmission des VIA semble fortement augmenté. Il faut aussi noter le comportement des 

bergeronnettes grises qui se démarquent des autres espèces en évoluant principalement en 

groupe et au sol. Cette espèce chasse au sol donc on explique assez facilement ce résultat. Elle 

est également décrite comme polyvalente et synanthropique expliquant qu’elle se mêle 

facilement aux canards (Guetté et al. 2017; Shriner, Root 2020).  

Le risque de transmissions d’agents pathogènes entre les bergeronnettes et les canards 

est par ailleurs majoré par l’écologie de celle-ci. C’est d’abord une espèce grégaire qui peut 

facilement partager son terrain de chasse (Davies 1976). On en observe par ailleurs toute 

l’année y compris en hiver où la persistance du virus dans le milieu est augmentée. Il résiste 

en effet plus longtemps dans les milieux humides et froids (Keeler et al. 2014). Enfin, la 

Bergeronnette grise est un exemple largement utilisé d’espèce partiellement migratrice. Si une 

grande majorité reste sur le territoire, une partie des oiseaux migre vers le Sud pour passer 

l’hiver.Le contact avec des individus migrateurs, potentiellement porteurs de VIA ne semble 

que pouvoir favoriser l’implantation durable de VIA à leur retour sur le territoire. En fait, ce 

sont les jeunes d’un an qui ont une tendance plus importante à la migration. En Grande-

Bretagne, on estime que 66,7% de la population migratrice est constituée d’immatures de la 

sous-espèce locale Motacilla alba yarrellii (Dougall 1996). Les sous-espèces et leur 

répartition géographique sont détaillées en Annexe 2. 
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Concernant le deuxième axe d’étude autour d’un réseau de contacts : son application à 

l’interface avifaune sauvage et élevage plein air est une approche nouvelle. Elle est suggérée 

théoriquement depuis quelques années mais n’est que très peu appliquée en pratique (White, 

Forester, Craft 2017; Craft 2015). Pourtant, elle offre un point de vue original pour essayer de 

comprendre l’épidémiologie des agents infectieux autour des élevages. Celui confectionné 

dans notre contexte d’élevage plein air, montre par exemple que la communauté qui entoure 

les canards (communauté 1) est représentée par des espèces qui ne sont normalement pas en 

contact. En effet, les espèces qui préfèrent les espaces dégagés (communauté 3) ne 

fréquentent que des milieux plutôt ouverts et ne rencontrent à priori pas celles qui préfèrent 

les milieux boisés (communauté 2) (Figure 4 dans l’article). Mais les individus des deux 

communautés vont pourtant à la rencontre des canards, créant une occasion d’entrer en 

contact au moins indirectement. 

Ce réseau a en plus permis de souligner le rôle centrale d’une ou deux espèces. Dans 

notre cas, ce sont à priori des hôtes relais qui ont été mis en valeur. La Bergeronnette grise et 

les deux espèces de moineaux rentrent en contact avec le plus grand nombre d’espèces 

différentes loin devant les autres espèces comme le Pinsons des arbres et le Rouge-queue 

noire (Fringilla coelebs et Phoenicurus ochruros). On comprend ainsi bien à quel point ces 

espèces relient toutes les autres entre elles, canards compris. Donc, en plus de proposer une 

vision plus complète de comment les espèces interagissent à l’interface domestique-non 

domestique, le réseau nous a permis d’alimenter la théorie des espèces relais en mettant en 

valeur comment des espèces polyvalentes comme les moineaux ou la bergeronnette mettent 

en relation les communautés d’oiseaux présentes (même si c’est de manière indirecte). 

Il est dit plus haut dans la discussion que la Bergeronnette grise et les moineaux étaient 

clairement identifiés par le réseau de contacts comme des espèces relais candidates. Mais 

alors comment empêcher la fréquentation des parcours par ces espèces ? Car c’est aussi dans 

une optique plus lointaine de prévention et de meilleur contrôle des maladies zoonotiques que 

ce protocole a été entrepris. Des facteurs favorisants la fréquentation des parcours par ces 

espèces ont été identifiés. D’abord, la Bergeronnette grise (Motacilla alba) chasse au sol de 

préférence sur des terrains dégagés (même si cela reste une espèce polyvalente) (Davies 

1976). Il est donc normal de la retrouver plus souvent sur les parcours ouverts. Cela renseigne 

sur un premier moyen de palier à sa présence sur les parcours. En théorie, fermer le terrain 

avec de la végétation arborée, notamment grâce à un programme d’agroforesterie dont la 

Ferme de la Patte d’Oie fait partie, pourrait aller dans ce sens. Donc en plus d’avoir de 
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nombreux avantages comme l’occupation des parcours par les canards, l’amélioration des 

paysages (Marie Moerman, Alain Rondia 2019), l’élaboration de systèmes agro-sylvo-

pastoraux permettrait de diminuer les risques de transmission par cette espèce. Cette théorie 

se vérifierait avec d’autre espèces à risque de transmettre des VIA comme des canards ou des 

oies (Bestman et al. 2018). Un nouveau protocole d’observation lorsque les arbres auront 

poussé ou sur une ferme avec déjà de grands arbres sur les parcours pourrait conforter encore 

plus cette théorie. Il existe également des moyens artificiels comme des lasers pour éloigner 

l’avifaune des parcours. Seulement, leur coût et manque d’efficacité sur des espèces moins 

farouches explique leur faible utilisation (Elbers, Gonzales 2021). 

Pour les moineaux, seule la saison a été identifiée comme un facteur déterminant sa 

présence sur les parcours. Bien que ce soit une espèce partiellement migratoire, on ne peut pas 

expliquer sa présence par son comportement migrateur puisqu’on en observe plus en hiver. 

Une hypothèse serait que les moineaux profitent du microclimat plus stable et plus chaud des 

bâtiments pour y nicher en hiver. A la belle saison, les moineaux occupent un territoire plus 

large sans avoir besoin de trouver refuge dans l’exploitation (Šálek et al. 2015), avec les 

conséquences déjà décrites plus haut. 

Pour étudier de manière efficace ces interactions et obtenir tous ces résultats, il a fallu 

établir un protocole d’observation d’une interface et donc définir plusieurs paramètres. La 

suite de la discussion va porter sur les points clés du protocole au regard d’un guide de bonnes 

pratiques pour la caractérisation des interfaces (Bacigalupo et al. 2020). 

Tout d’abord, les moyens matériels et la méthode de surveillance devaient être 

cohérents avec les objectifs : nous voulions caractériser et quantifier les interactions : il fallait 

donc une méthode à la fois descriptive et quantitative qui permet l’observation de tout un 

parcours avec une pression d’observation égale : l’observation directe s’est donc rapidement 

imposée (cf. II.d). 

La fréquence d’observation est souvent définie en fonction des moments critiques en 

lien avec l’épidémiologie de la maladie étudiée. Les études de surveillance de l’avifaune 

concentrent en effet les prélèvements ou les observations au printemps et en automne, qui 

correspondent aux mouvements des espèces migratrices (Hoye et al. 2010). L’objectif ici est 

de ne pas tenir compte des conditions météorologiques, des différentes conditions d’élevage 

ou encore des saisons. Il a donc été choisi de faire un suivi sur l’année complète dans toutes 

les conditions rencontrées dans l’élevage. Bien que l’épizootie de 2020 ait frappé l’élevage 
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étudié au printemps 2021, forçant la claustration des canards et un vide sanitaire, les 

observations ont eu lieu dans suffisamment de circonstances différentes pour remplir 

l’objectif initial. Les deux jours consécutifs ont également été établis dans ce but. Enfin, avoir 

une constance dans les observations dans un même mois, offrait plus de données 

interprétables. 

Concernant la définition de contact avec les canards ou entre les espèces, il y a 

également à débattre. Initialement, le contact a été défini comme une proximité d’environ un 

mètre, et surtout centré autour du canard. En comparaison avec les études publiées, un cercle 

de 1 mètre est certes adapté à l’échelle du parcours mais aussi très contraint : certaines études 

le définissent comme « être dans le même cercle de 120 mètres » (Bacigalupo et al. 2020). La 

majorité des études mentionnées considèrent tout de même un contact direct comme un 

contact physique (selon la même source). On rappelle que l’on doit s’adapter aux objectifs ou 

au contexte : nous sommes dans un modèle et en présence d’espèces d’élevage très concernés 

par l’IA. Une proximité d’un mètre reste largement suffisante au partage de matrices 

infectieuses, y compris d’excrétions respiratoires (cf. I.b.ii). Mais pour l’élaboration d’un 

réseau de contacts, cette distance ne permettait pas d’avoir assez de données. Celui-ci a donc 

été construit sur la base des contacts indirects. Ils ont été définis comme « vu lors d’une même 

session » autrement dit aperçu au même endroit sur un intervalle de 30 minutes. Toujours 

d’après la littérature (Bacigalupo et al. 2020), les contacts indirects vont de « vus par la même 

caméra » à « vu à moins de 50 kilomètres l’un de l’autre ». Juste en se focalisant sur la 

distance, on se rend compte que nous nous rapprochons de la définition la plus contraignante 

des études d’interface. En fait la notion de temps doit être également considérée. Pour une 

interface entre des vaches et des blaireaux, le contact indirect au même endroit est établi dans 

un intervalle qui dépasse la visite simultanée. Cela va de plus de dix secondes à la session 

complète qui durait la semaine (Varela-Castro et al. 2021). Encore une fois il faut considérer 

l’agent pathogène : une semaine pour une mycobactérie est dérisoire : elle résiste bien plus 

longtemps. Pour ce qui est du virus de l’IA, on parle plutôt de quelques jours (cf. I.b.ii). 

Il convient de rappeler que cette étude ne traite que de la caractérisation d’une interface. 

Elle rend compte seulement du comportement à risques de certaines espèces présentes. On a 

alors une idée du risque de transmission de certains pathogènes mais on ne la prouve en aucun 

cas. Il aurait été possible de préciser ce risque en confrontant le temps passé sur le parcours et 

la fréquence des activités à risque comme déféquer ou se toiletter. Certains études ont déjà 

effectué un travail d’observation comportementale pour déterminer les temps alloués à une 
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action ou les fréquences de certains comportements (Davies 1976; Hirschinger 2020). En les 

croisant avec un temps d’observation sur les parcours, on pourrait obtenir une idée plus fine 

des risques de transmission des virus influenza aviaire. Ce raisonnement aurait pu être 

effectué grâce aux données fournies par les enregistrements vocaux lors de la seconde partie 

des observations. Mais la difficulté à retranscrire ces informations en données interprétables, 

notamment à cause de la qualité des fichiers audio, et l’irrégularité des enregistrements n’a 

pas permis d’exploiter ces observations. 

Une autre donnée permettrait d’approcher le risque de transmission : la prévalence du 

pathogène dans les espèces les plus nombreuses à l’interface. Maintenant que l’interface est 

mieux caractérisée, la surveillance du compartiment sauvage peut en effet être plus efficace. 

La prévalence chez les moineaux a déjà été discutée (cf. I.e). La prévalence des VIA semble 

faible chez eux, mais ils n’en constituent pas moins une espèce à haut risque de transmission 

(notamment à cause de leur comportement). De plus, les effectifs des études sont souvent 

faibles et ne permettent pas de se prononcer sur une réelle prévalence. C’est encore plus vrai 

avec la Bergeronnette grise, qui ne semble pas porteuse de VIA mais dont les effectifs 

prélevés dans les études sont dérisoires (Borovská et al. 2011) (Mizakova 2008). Capturer et 

prélever les bergeronnettes grises ainsi que les moineaux semblent donc faire sens, au moins 

autour de la Ferme de la Patte d’Oie. 

On peut souligner en parallèle que les données récoltées l’ont été sur une seule 

exploitation. Bien qu’elle soit un très bon modèle d’exploitation pour l’élevage de canards de 

la filière foie gras, la Ferme de le Patte d’Oie a la spécificité de réaliser les procédés 

d’élevage, de gavage et de transformation sur un seul site. On peut donc se poser la question 

de la représentativité de cette exploitation. De plus, l’élevage de canards pour foie gras est un 

élevage de niche à l’échelle mondiale : ce n’est pas un modèle qui peut servir de support à 

beaucoup d’autres endroits que dans le Sud-ouest de la France. Cependant cela reste un type 

d’élevage très touché par l’IAHP et qu’il reste important d’étudier. 

Par ailleurs c’est une échelle d’étude très locale. Cela correspond à l’objectif de l’étude 

qui voulait mieux caractériser finement une interface, mais permet assez mal d’estimer les 

échanges sur des échelles plus grandes. On ne sait pas si les bergeronnettes ou les moineaux 

observés sont potentiellement porteurs du virus parce qu’ils ont rencontré un individu 

migrateur malade ou porteur. C’est pour cela qu’en plus de les capturer et les prélever on peut 

s’intéresser aux mouvements d’individus appartenant aux espèces décrites dans le réseau sur 

de plus longues distances pour le compléter. On pourrait alors se rendre compte si les 
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bergeronnettes grises ont un territoire à proximité d’un plan d’eau, qui sert de dortoir à des 

hérons garde-bœufs qui migrent eux jusqu’en Afrique du Nord. On complèterait alors le 

réseau de contacts avec des individus potentiellement introducteur du VIA autour de la Ferme 

de la Patte d’Oie. Il servirait alors de modèle pour la transmission des VIA depuis les grands 

compartiments sauvages vers les exploitations plein air. Cela pourrait permettre de confirmer 

ou d’infirmerle rôle de certains passereaux dans l’épidémiologie de l’influenza aviaire, même 

si ce rôle semble fortement suggéré par le réseau de contacts déjà élaboré. 

Ce rôle reste cependant à modérer. Il est important de rappeler que l’expansion 

géographique de l’influenza aviaire et l’apparition de nouveaux foyers est également 

(surtout ?) le fait des activités humaines : transport d’animaux, visite des élevages par des 

intervenants extérieurs ou encore défaut de biosécurité sont autant de moyens d’introduction 

du virus dans les exploitations. Ces échanges restent probablement la principale cause 

d’apparition de nouveaux foyers au sein d’une même région facilitée par les modes de 

transmission aéroportée via les poussières et les aérosols (Delpont et al. 2021). 
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Conclusion 

La caractérisation des interfaces domestique-non domestique n’est pas récente dans la 

compréhension des échanges d’agents pathogènes entre les deux compartiments. Elle prend 

néanmoins une importance nouvelle dans les interfaces qui impliquent des espèces aviaires 

domestiques. Les études qui surveillaient jusqu’alors les groupes des Ansériformes et des 

Charadriiformes pour la détection de VIA ont montré jusqu’à maintenant que ces espèces 

n’étaient pas toujours celles qui fréquentent les parcours plein air. La nécessité de rediriger la 

surveillance à l’aide d’une méthode plus adaptée pour quantifier et caractériser des espèces 

présentes autour des activités humaines s’est imposée. 

Le protocole d’observations directes proposé dans notre étude associé aux trois axes 

d’analyses dont la description d’un réseau de contacts, permet une très bonne caractérisation 

de l’avifaune sauvage aux abords immédiats de la ferme étudiée. Il a permis d’évaluer la 

diversité d’espèces ainsi que de proposer un rôle central de la Bergeronnette grise (Motacilla 

alba) et des moineaux (Passer sp). La description d’un réseau de contacts établi par 

observation directe doit être appliquée sur d’autres exploitations et d’autres modèles 

d’élevage. 

Pour poursuivre encore les investigations autour de ces espèces et de la Ferme de la 

Patte d’Oie, plusieurs protocoles sont envisageables. Le prélèvement de ces deux groupes 

d’espèces serait une étape supplémentaire pour se prononcer sur la prévalence des VIA chez 

elles et complèterait ainsi l’étude du risque d’introduction de ces virus par ces espèces. Dans 

la même optique, le suivi télémétrique des bergeronnettes ainsi que des hérons garde-bœufs a 

été entrepris. Ce suivi ne pourra que compléter à une échelle plus grande le réseau de contacts 

et, plus globalement les résultats de notre étude. 
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Annexe 1 : Tableau « fiche de relevés » 

 



 



67 

Annexe 2 : Taxonomie de la Bergeronnette grise 
(Motacilla alba) et répartition géographique des sous-
espèces 

 

(Linnaeus 1758; Species Motacilla alba - Hierarchy - The Taxonomicon) 

Il en existe en fait neuf sous-espèces de Motacilla alba, toutes différenciables par leur 

plumage et répartition géographique représentés ci-dessous : 

 

Figure 4 : Planisphère de la répartition géographique des zones de nichées des sous-espèces de Motacilla alba avec la 

représentation schématique de leur plumage adulte (Semenov et al. 2018) 

Classe : Reptiles Linnaeus, 1758 

Sous-classe : Aves (oiseaux) Linnaeus, 1758 

Ordre : Passériformes Linnaeus, 1758 

Famille : Motacillidae Horsefield, 1821 

Genre : Motacilla  

Espèce :Motacilla alba, Linnaeus, 1758 

Sous-espèces : Motacilla alba yarrelli, Gould, 1837 

Motacilla alba alba, Linnaeus, 1758 

Motacilla alba personata, Gould, 1851 

Motacilla alba ocularis, Swinhoe 1860 

Motacilla alba lugens, Gloger, 1829 

Motacilla alba ubpersonata, Meade- 

Waldo, 1901 
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Annexe 3 : critères de diagnose de 
Motacilla alba 

Motacilla alba est une espèce synanthropique qui apprécie les zones cultivées où elle 

peut facilement se nourrir. Elle apprécie également les bords de cours d’eau. 

Elle a le profil élancé qui se termine par une queue noire et blanche hochée en 

permanence. Elle est entièrement noire, blanche et grise avec quelques variations saisonnières 

et un dimorphisme sexuel peu marqué : le critère principal est la transition entre la calotte 

noire très nette chez le mâle et progressive chez la femelle. 

En période nuptiale le cou blanc délimité par une bande pectorale noire laisse place à 

une longue bavette noire qui se démarque bien du ventre blanc (Killian et al. 2009) 

Figure 5 : Photographie personnelle d'une illustration du Guide ornitho par K.Mullarney (Killian et al. 2009)
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Auteur : FIEVET Pierre 

Quantification et caractérisation de l’avifaune sauvage 
et de ses interactions autour d’un élevage plein air de 

canards du Sud Ouest de la France 

Résumé 

La communauté scientifique a pris conscience qu’il était nécessaire de mieux caractériser les interfaces 

domestique-non domestique pour comprendre l’épidémiologie de nombreux agents pathogènes, comme les virus 

influenza aviaires.Le rôle de l’avifaune dans leur transmission reste débattu. Nous avons donc entrepris un 

protocole d’étude d’interface par observation directe des parcours d’un élevage de canards de la filière foie gars 

du sud-ouest de la France. Pour cela, 87 sessions d’observations ont été réalisées pendant 10 mois permettant 

l’élaboration d’un réseau de contacts. Parmi les 42 espèces recensées, la Bergeronnette grise (Motacilla alba) 

domine largement en étant présente pendant 84% des sessions. La présence de canards ainsi que les terrains 

découverts favoriseraient sa visite des parcours. Les moineaux domestique et friquet (Passer domesticus et 

Passer montanus) apparaissent quant à eux pendant 79% des sessions. Le réseau semble en plus souligner que 

ces espèces font le lien entre les canards les autres espèces d’oiseaux de l’environnement de la ferme. 

Mots clés 

Influenza aviaire, avifaune sauvage, canards, élevage plein air, interactions, contacts 

Abstract 

Scientists became aware of the necessity to study the characteristics of interface between wildlife and domestic 

compartment. It allows to better understand how pathogens, like highly pathogenic avian influenza viruses, are 

spread to free-range duck farms. However, the role of wildlife remains unclear. We thus described an interface 

by observing the foraging area of a free-range ducks farm in Southwest France. This year-long study with 87 

observation sessions enabled the construction of an indirect-weighted contacts network. Among the 42 observed 

species, the White wagtail (Motacilla alba) visits the foraging area in 84% of sessions. The presence of ducks 

and open field area seem to attract this species. The sparrows (Passer domesticus, Passer montanus) went in 

second position, being observed on the foraging in 79% of sessions. The co-occurrence network tends to 

underline that this species more intensively connect domestic ducks with other wild species regarding avian 

influenza infection. 

Key Words 

Avian influenza, avian wild life, ducks, free-range poultry, interactions, contacts 
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