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Contexte

e Des virus de I'influenza aviaire A (H5Nx)
ont été signalés a I'échelle mondiale, ce qui
a entrainé de grandes éclosions chez la
volaille, les oiseaux sauvages et les

mammiferes.
e Des virus H5 récents (clades 2.3.4.4b et + Preuves mondiales utilisées
2.3.2.1¢) sont apparus ou réapparus, ce qui N L )
1o )d /pp . PP \’1 d Synthéses des preuves sélectionnées en
souleve des preoccupations quant 4 la fonction de la pertinence, de la qualité et

transmission potentielle et au spectre du
fardeau de la maladie chez les humains. - Formes de preuves nationales utilisées (*‘ = canadienne)

e Plus récemment, aux Etats-Unis, une o
éclosion multiétatique d’influenza aviaire A

(H5N1) hautement pathogene chez les

L L , Evaluation
vaches laitieres a été signalée le
25 mars 2024, ce qui témoigne de la
propagation continue des virus du -
clade 2.3.4.4b qui sont entrés aux Ftats- * Autres caractéristiques
Unis a la fin de 2021. (1; 2) Mise a jour préparée en un jour ouvrable a I'aide de I'approche

e Les CDC américains ont depuis confirmé Uit MeneE SUr ( pert

une infection a H5N1 chez ’humain et bien

qu’il y ait incertitude quant a savoir si l'infection était causée par Pexposition au bétail laitier au Texas avec une
infection présumée ou un environnement contaminé, il s’agit probablement du premier cas de transmission
mammaire-humain (1-4).

e Ce profil de preuves vivantes (PPV) a été demandé a I'origine pour déterminer I’état des preuves et les lacunes dans
les connaissances des syntheses de données existantes relatives a 'émergence, a la transmission et au spectre du
fardeau de la maladie de I'influenza aviaire chez I’humain, comme premicre étape pour éclairer les interventions de
prévention et d’atténuation.

e Cette version mise a jour du PPV visait a identifier les synthéses de données probantes existantes publi¢es depuis
les recherches initiales effectuées le 18 décembre 2023, ainsi que les études uniques que nous pouvions identifier sur
la transmission comprenant des bovins ou d’autres ruminants, ainsi que le risque de transmission aux travailleurs du
bétail, compte tenu de la récente éclosion aux Ftats-Unis.

e Le PPV n’inclut pas d’analyse juridictionnelle, mais des élargissements de portée pourraient étre apportés a 'avenir
pour inclure des études uniques dans d’autres domaines priotitaires et/ou une analyse juridictionnelle afin de
fournir des apercus plus détaillés a 'appui des travaux en cours visant a informer les interventions de prévention et
d’atténuation.



Des questions?

e Que sait-on de I’émergence, de la
transmission (y compris le potentiel
de retombées) et du spectre du
fardeau de la charge de morbidité
des sous-types de la grippe aviaire
A(H5NXx) qui circulent et qui
émergent actuellement?

Résumé de haut niveau des
faits saillants

e Nous avons identifié neuf nouveaux
documents de preuve (six syntheses
de preuves et trois études uniques
qui fournissent un apercu de
I'influenza aviaire chez le bétail et
d’autres ruminants) depuis la
derniére mise a jour pour
comprendre I’émergence, la
transmission et le spectre du fardeau
de la maladie des sous-types de
I'influenza aviaire A (H5NXx).

e Ce PPV comprend également des
documents de preuve de la version
précédente que nous jugions
pertinents, pour un total de
25 syntheses de preuves qui ont
fourni des renseignements sur
I'influenza aviaire A (H5NXx), plus les
trois études uniques nouvellement
identifiées.

e [es nouveaux documents de preuves
completent les résultats antérieurs
sur I’épidémiologie et la biologie du
virus H5Nx et fournissent des
renseignements supplémentaires sur
les clades en circulation et la
transmission comprenant des bovins
ou d’autres ruminants.

e Des preuves ont indiqué que le
clade 2.3.2.1c a été trouvé chez des
volailles domestiques et des oiseaux
mortts au Cameroun et chez des
porcs africains au Nigéria.

e En ce qui concerne le clade 2.3.4.4b,
certains auteurs ont indiqué que la
présence croissante de virus de

Au début de chaque profil de preuves vivantes et au cours de tout son
déroulement, nous faisons appel a un expert en la matiére qui nous aide a
cerner la question et s’assure que le contexte pertinent est pris en compte dans
le résumé des données probantes.

Nous avons dégagé des preuves en interrogeant ACCESSSS, Health Systems
Evidence, Health Evidence et PubMed. Nous recherchions des syntheses
complétes de données probantes (ou des résultats issus de synthéses comme
des survols de syntheses de données probantes) ainsi que des protocoles pour
des syntheses de données probantes. Ces recherches ont été effectuées pour la
derniére fois le 1¢r mai 2024 et ne comprenaient pas de limite en termes de date
de publication, sauf dans PubMed, ou les recherches ont été limitées aux
publications datant des cinq dernieres années (depuis 2019). Nous avons
également mené une recherche pour des études uniques dans PubMed et a la
Bibliotheque nationale agricole de 'USDA, pertinentes a I’éclosion chez les
vaches laitieres. Nous avons également inclus des syntheses de données
probantes et des études uniques pertinentes au sujet des éclosions chez les
vaches laitiéres aux Etats-Unis. Les résultats identifiés par les recherches
internes de ’Agence de la santé publique du Canada (ASPC) ont fourni des
publications depuis octobre 2022, la recherche la plus récente datant du

13 décembre 2023. Les stratégies de recherche utilisées se retrouvent dans
lannexe 1.

A Popposé des méthodologies de synthése permettant d’obtenir une parfaite
compréhension des preuves, ce profil permet surtout d’offrir une vue
d’ensemble et des points clés issus des documents pertinents. Il est a noter que
le moment, la fréquence et la portée des mises a jour futures de ce PPV seront
déterminés en collaboration avec le demandeur et que, bien que les études
uniques et les analyses juridictionnelles n’aient pas encore été classées par
ordre de priorité pour inclusion dans ce PPV, elles peuvent étre incluses dans
les versions améliorées futures.

En utilisant la premiere version de Poutil AMSTAR, nous avons pu constater
que la qualité méthodologique des synthéses de données probantes s’avérait
des plus pertinentes. AMSTAR évalue la qualité globale selon une échelle allant
de 0a11,11/11 représentant une synthese de la plus grande qualité, les
synthéses de qualité moyenne étant celles dont la note est entre quatre et sept
et les synthéses de faible qualité ayant des notes en dessous de quatre. L’outil
AMSTAR a été développé pour permettre ’évaluation critique des revues
centrées sur les interventions cliniques, permettant ’application sélective des
critéres aux syntheses de données probantes relativement a exécution et aux
ententes financieres ou gouvernementales 2 méme les systemes de santé ou les
stratégies de mises en ceuvre.

Une annexe distincte au document inclut :

1) détails méthodologiques (Annexe 1)

2) détails des documents de preuve organisés pat clade circulant (annexe 2)
3) détails sur chaque synthese de données probantes identifiée (annexe 3)
4) détails sur chaque étude unique identifiée (annexe 4)

5) documents exclus des derniéres étapes de la révision (Annexe 5).

Cette mise a jour du profil des preuves vivantes a été préparée dans
I’équivalent d’une journée de « pression tout terrain » par tous les employés
concernés.


https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=(avian%20influenza)%25 20OR%20(H5N1%20or%20AH5N1%20or%20A%3FH5N1%20or%20H5Nx%20or%20H5N*)&filter=pubt.review&filter=pubt.systematicreview&filter=datesearch.y_5&size=50&page=5
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=%28avian+influenza%29+OR+%28H5N1+or+AH5N1+or+A%3FH5N1+or+H5Nx+or+H5N*%29+AND+%28bovine+OR+cow+OR+cattle+OR+dairy+OR+ruminant%29&filter=datesearch.y_5&size=50
https://amstar.ca/

I'influenza A dans les habitats de volailles et d’oiseaux sauvages dans divers milieux aquatiques justifie la nécessité
de protocoles normalisés et d’'une recherche accrue dans les régions sous-représentées.

e La transmission de I'influenza aviaire A (H5N1) entre les vaches a été observé aux Etats-Unis en mars 2024, ce qui
a eu des répercussions négatives sur la production et la qualité du lait.

e Les résultats suggerent la transmission du H5N1 entre les especes et entre les mammiferes non humains.

e Les auteurs des documents de données probantes sur les bovins et d’autres ruminants ont indiqué que les sources
naturelles ou artificielles d’eau et de nourriture dans les installations ou a proximité ont pu accroitre la probabilité
dattirer des oiseaux sauvages qui pourraient servir de voies de transmission.

e Nous continuons de trouver des preuves limitées sur le fardeau de la maladie chez les humains.

e Des données ont mis 'accent sur la surveillance continue des virus de I'influenza aviaire hautement pathogene chez
les animaux de production domestiques afin de comprendre Iévolution des virus, la pathogenése et afin de prévenir
la transmission entre les especes et la transmission de mammiferes 2 mammiféres non humains.

e Les prochaines étapes devraient porter sur les efforts visant a combler les lacunes de la littérature, comme la
production de synthéses factuelles sur la biologie des clades en circulation, les parametres de sensibilité et de
transmission, le diagnostic et la présentation clinique entre les especes (oiseaux, mammiféres non humains,
humains) et la description claire des groupes de population prioritaires.

Cadre pour organiser I'information recherchée

e Biologie

o Clades en circulation
= 2.3.4.4b
= 2321c
* Autres (si de nouveaux sous-types ont été identifiés comme ayant émergé)

o Changements génomiques et incidences sur :
= Infectiosité/transmission
* Pathogénicité
* Virulence/gravité de la maladie
* Adaptation des mammiferes
* Sensibilité aux antiviraux

o Caractéristiques virologiques
* Infectivité/transmission (c.-a-d. probabilité d’infecter un hote)
* Pathogénicité (c.-a-d. capacité de causer la maladie)
* Virulence/gravité de la maladie

e Epidémiologie (y compris la transmission)

o Voie de transmission
® QOiseau a2 un mammifére non humain
* Mammifére non humain a mammifeére (y compris le développement d’un réservoir de mammiferes non

humain)

* QOiseaux/mammiféres non humains a humains (c.-a-d. transmission zoonotique)
* Charge virale environnementale (p. ex., 'excrétion virale aviaire et des mammiferes)
®* D’humain a humain

o Cas déclarés et autres indicateurs épidémiologiques de I'influenza aviaire A (H5NXx) (p. ex. prévalence, taux de
mortalité, répartition géographique)

o Parametres de sensibilité et de transmission
» Période d’incubation
® Période de maladie clinique
* Période latente
» Période infecticuse



Excrétion du virus

e Diagnostic
o Méthodes moléculaires de détection rapide
o Diagnostic sérologique (p. ex. autodépistage, diagnostic au point d’intervention)

e Présentation clinique
o Caractéristiques immunologiques

Innée
Adaptable

Réponse immunitaire antigene/anticorps et cellulaire

e Populations prioritaires
o Groupes présentant un risque d’exposition plus élevé

Travailler sur une ferme avicole commerciale (p. ex. producteur, travailleur de I'usine de transformation,
éleveur de volaille)

Travailler avec des troupeaux non commerciaux cour ou de petit élevage

Role qui implique la reproduction et la manipulation d’oiseaux (par exemple, vendeur, éleveur d’especes
exotiques, fauconnerie, pigeons de concours)

Chasser et trapper des oiseaux sauvages et des mammiferes (par exemple, chasseurs-cueilleurs autochtones)
Travailler avec des volailles vivantes ou récemment abattues (par exemple, boucher)

Travailler avec des oiseaux sauvages et/ou des mammiféres pour des besoins de soins de santé, de recherche
et de conservation (par exemple, vétérinaires, techniciens de laboratoire, chercheurs, biologistes, spécialistes
ceuvrant a la réhabilitation de la faune ou ayant l'autorisation de pratiquer le marquage d’oiseaux, la capture,
I’échantillonnage, le retrait, la réhabilitation)

Travailler avec des mammiféres non humains qui se nourrissent communément d’oiseaux sauvages

Visiter des marchés d’oiseaux vivants ou de mammifeéres, ou y travailler

Travailleur de I’élevage de troupeau/propriétaire d’un petit troupeau

Travailleur de l'usine de transformation de la viande/du lait

Garder ou travailler avec des animaux qui interagissent réguliecrement avec des oiseaux sauvages (par exemple,
gardiens d’animaux, animaux de compagnie, chiens de garde, chiens de chasse, employé d’élevage de visons)
Travailler en milieux de soins et autres foyers de contact (s’il y a début de transmission de personne a
personne)

o Autres considérations d’équité

Ce que nous avons découvert

Nous avons identifié neuf nouveaux documents de preuve (six synthéses de données probantes et trois études uniques
qui fournissent un apercu de I'influenza aviaire chez le bétail et d’autres ruminants) depuis la derniére mise a jour de ce
PPV. Ce PPV comprend également des documents de preuve de la version précédente que nous jugions pertinents,
pour un total de 25 synthéses de preuves qui ont fourni des renseignements sur I'influenza aviaire A (H5Nx), plus les
trois études uniques nouvellement identifiées. Les nouveaux documents de preuves complétent ce qui a été découvert
précédemment sur I'épidémiologie et la biologie du virus H5Nx et fournissent davantage de renseignements sur les
clades en circulation et les éclosions chez les bovins ou d’autres ruminants. De plus, quatre documents de preuves (une
synthése de données probantes et trois études uniques) ont fourni des renseignements précis sur I’éclosion chez les

vaches laitieres, que nous résumons dans la derniere sous-section ci-dessous (1; 5-7).

De nombreux documents de preuve ont été exclus (mais sont énumérés a 'annexe 4), en grande partie parce qu’il

b
s’agissait d’examens de la littérature sans stratégie de recherche explicite. Les détails méthodologiques du profil des
preuves vivantes se trouvent dans I'encadré 1 et 'annexe 1. Nous décrivons ci-dessous les lacunes et les conclusions
des syntheses de données probantes, ainsi que des détails supplémentaires sur chacune des syntheses de données
probantes incluses et les études uniques présentées respectivement aux annexes 3 et 4.



Lacunes dans les synthéses de données probantes existantes

Nous avons découvert plusieurs lacunes dans les syntheses de données probantes existantes. La plupart des syntheses
de données probantes ont décrit les sous-types H5Nx en général, mais elles ne décrivent pas explicitement les clades
en circulation (2.3.4.4b et 2.3.2.1c) ou d’autres sous-types émergents. Dans 'ensemble, nous avons trouvé des preuves
limitées sur la biologie, I’épidémiologie, le diagnostic, la présentation clinique en général ou spécifique aux populations
prioritaires ou entre les sous-types et clades du virus H5Nx. Certaines raisons pourraient étre a cause de 'accent mis
sur les synthéses de données probantes pour cette version, a 'indexation de la documentation sur I'influenza aviaire A
dans les bases de données bibliographiques (p. ex., la plupart des examens de la documentation sans section sur les
méthodes) et a des descriptions détaillées limitées dans les syntheses de données probantes identifiées. Dans la
documentation identifiée, les auteurs ont décrit les principales lacunes en mati¢re de preuves sur la production et les
réseaux de volailles, les techniques d’échantillonnage, les facteurs contextuels et les parametres qui influent sur la
transmission et les risques entre les especes et les approches pour élaborer des programmes optimaux de surveillance
de I'influenza aviaire (8-23).

Pour la mise a jour prioritaire des preuves sur la transmission relative aux vaches laitieres, les documents de preuve ont
souligné 'importance d’une surveillance continue des virus de I'influenza aviaire hautement pathogene chez les
animaux de production domestiques afin de comprendre I’évolution des virus, la pathogénie et de prévenir la
transmission entre les especes et entre les mammiferes.

Que nous disent les syntheéses de données probantes existantes sur ’émergence, la transmission et le spectre
du fardeau de la maladie chez ’humain de 'influenza A

Sous-types H5Nx généraux

Les syntheses des données probantes identifiées ont décrit la biologie, 'épidémiologie, le diagnostic et la présentation
clinique de I'influenza aviaire A (H5Nx). En ce qui concerne la biologie (caractéristiques virologiques), une synthese de
données probantes de qualité moyenne a fait état de la dynamique de transmission qui se concentre principalement sur
les oiseaux individuels comme unité épidémiologique. Les auteurs ont laissé entendre que la plupart de la transmission
de 'TAHP entre les fermes avicoles se faisait a distance courte a moyenne, peu importe le sous-type ou 'emplacement
géographique. Les auteurs ont rapporté un nombre de reproduction allant de 0,03 a 15,7 pour la transmission entre les
exploitations chez les volailles de H5N1 (19). Une synthese de données probantes de faible qualité a révélé que la
propagation du virus de PTAHP était plus élevée que celle du virus de I'influenza aviaire faiblement pathogene (IAFP).
Pour les voies d’introduction de virus de 'TAHP, les voies intranasales ou intraconales n’ont entrainé aucune
différence entre Pexcrétion et I'infection par contact. Dans ensemble, les niveaux de décomposition de virus chez les
volailles dépendent en grande partie des voies d’introduction (p. ex. intranasal, aérosol, oropharyngé) (14).

En ce qui a trait a ’épidémiologie, neuf synthéses de données probantes ont décrit la prévalence, la voie de
transmission et les parametres de susceptibilité chez les oiseaux, les mammiferes non humains et les humains. Trois
syntheses de données probantes de faible qualité ont décrit la prévalence chez les oiseaux de différentes régions du
monde. En Afrique subsaharienne, les auteurs ont signalé une prévalence globale de 3,0 %, H5NT1 étant le plus
fréquemment observé, suivi de H5N2 et de H5NS chez les oiseaux sauvages et domestiques (particulicrement chez les
poulets et les canards) (17). Selon les auteurs, les especes indigenes d’oiseaux africains et les oiseaux aquatiques
migrateurs d’Burasie maintiennent les virus de I'influenza aviaire en circulation. De plus, ils ont indiqué que les virus de
I'TAHP H5NT1 étaient répandus dans cette région parce qu’ils constituaient une destination hivernale majeure pour les
oiseaux aquatiques migrateurs (17). En Chine, on a constaté que la sauvagine était considérée comme le plus important
transmetteur de virus de I'influenza aviaire (y comptis les sous-types H5Nx), mais la prévalence chez les oiseaux
sauvages variait selon la région (10). Une synthese de données probantes de faible qualité a révélé une prévalence
mondiale combinée de 1,6 % du H5NS8 chez les oiseaux (8). Nous avons trouvé une synthése de données probantes de
faible qualité qui décrit la prévalence du H5N1 chez les humains. En Egypte, on a constaté que la plupart des cas



d’infection humaine par le H5N1 étaient chez les enfants, les jeunes adultes et ceux qui étaient directement exposés a
la volaille (21). Deux synthéses de données probantes de qualité moyenne et de faible qualité ont décrit d’autres voies
de transmission et parametres de sensibilité. Une synthése de données probantes a révélé que le mouvement des
oiseaux, des humains et des fomites joue un role dans la transmission des virus de PIAHP chez les oiseaux et entre les
humains et les oiseaux pendant la production de volaille (p. ex., les mouvements d’oiseaux vivants entre les fermes, les
mouvements de poussins de couvoirs, la cueillette d’oiseaux jusqu’a I'abattage pour la production de poulets a griller, la
livraison d’aliments pour animaux, la collecte d’ceufs, le mouvement humain comme le contact avec les vétérinaires ou
les travailleurs agricoles) (15). Une autre synthese de données probantes décrivait le risque de transmission interespeces
des fermes de cour arric¢re qui impliquent a la fois la volaille domestique et le porc (9). Cependant, une synthese de
données probantes a révélé que le role des fermes de cour arriere dans la transmission était minime (19). Les auteurs
dans une autre synthese de données probantes ont souligné 'importance pour les études de contextualiser les especes
et sous-types pour avoir une meilleure compréhension de la transmission et des risques (18). Enfin, une synthése de
données probantes de qualité moyenne a révélé que les défis actuels liés au H5N1 ont eu une incidence significative sur
la biodiversité et la santé des mammiferes, car il y a un nombre croissant d’especes de mammiferes infectées, ainsi que
la transmission entre les mammiféres non humains. Les auteurs de la synthése de données probantes ont souligné
I'importance d’une surveillance continue et d’une collaboration internationale (24).

En ce qui a trait au diagnostic de l'influenza aviaire A (H5NKx), trois synthéses de données probantes (une de faible
qualité et deux de qualité moyenne) ont indiqué que les techniques prometteuses comprennent surtout des
prélevements d’échantillons d’oiseaux vivants sur les marchés et les fermes (p. ex. écouvillons et sérologie), d’oiseaux
motts (p. ex. écouvillons et/ou échantillons d’organes) et 'environnement (p. ex. féces, boue, sources d’alimentation,
plumes et air ainsi que des surfaces susceptibles d’étre contaminées par des virus tels que des cages, des planches a
découper, des machines a plumer, des camions et des bottes) (12; 16; 20).

Pour la présentation clinique, une synthése de données probantes de faible qualité a indiqué que tous les cas signalés de
H5NG6 chez 'humain avaient un contact antérieur avec les oiseaux et qu’ils présentaient une gravité élevée de la
maladie, 95 % des cas ayant entrainé ’hospitalisation. La plupart des méthodes de contact signalées comprenaient des
visites sur les marchés des oiseaux vivants, 'emploi comme travailleur avicole et 'exposition directe a la volaille
récemment tuée (25).

Une synthese de données probantes de qualité moyenne a indiqué que 'TAFP H5 causait généralement des symptomes
cliniques bénins chez les volailles. Cependant, on a décrit que des virus de 'TAHP comme H5N2, H5N6, H5N8
causent une morbidité et une mortalité graves chez la volaille (19).

Clade 2.3.4.4b

Nous avons identifié des points de vue limités sur le clade 2.3.4.4b a partir de syntheses de données probantes. Les
preuves pertinentes sont principalement fondées sur des résultats épidémiologiques en Chine, dans la région du
Pacifique occidental et en Amérique du Nord. En mati¢re de biologie, une synthése de données probantes de qualité
moyenne a indiqué que la présence croissante de virus de I'influenza A dans les habitats de volailles et d’oiseaux
sauvages dans divers milieux aquatiques justifie la nécessité de protocoles normalisés et d’une recherche accrue dans les
régions sous-représentées (26). En ce qui concerne I'épidémiologie, une synthése de données probantes de qualité
moyenne a révélé que la séroprévalence globale de I'infection a H5N1 chez les humains était de 2,45 % en Chine, avec
une séroprévalence plus élevée en Chine centrale (7,3 %) (22). Une synthese de données probante de faible qualité a
indiqué que le risque de transmission zoonotique est faible dans la région du Pacifique occidental, malgré les
changements dans les sous-types primaires et la fréquence des cas signalés (23). Une autre synthése de données
probantes de faible qualité a révélé que ce clade particulier a été trouvé chez les oiseaux sauvages en Alaska, et les
auteurs ont conclu que ces oiseaux sauvages contribuaient probablement a des éclosions chez les oiseaux sauvages et
domestiques au Canada et aux Etats-Unis ces derniéres années (13).


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC11037882/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC11037882/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC11037882/

Nous avons également identifié une synthese de données probantes de faible qualité qui a révélé que les personnes
exposées a la volaille (p. ex. les travailleurs de la volaille et les éleveurs) présentaient une séroprévalence plus élevée
d’anticorps H5N1 que les personnes non exposées a la volaille. On a décelé de faibles fréquences d’anticorps chez des
contacts étroits de cas confirmés de H5N1 (11).

Clade 2.3.2.1¢

Nous avons trouvé des renseignements limités sur le clade 2.3.2.1c dans les syntheses de données probantes
identifiées. Deux synthéses de données probantes de qualité moyenne ont rapporté que ce clade particulier a été trouvé
chez des volailles domestiques et des oiseaux morts au Cameroun, en plus des porcs africains au Nigéria (27; 28). Les
auteurs ont indiqué qu’il pourrait y avoir transmission a d’autres mammiféres, soulignant la nécessité d’une surveillance
améliorée en Afrique. De plus, le clade 2.3.2.1c a été mentionné bricvement dans une synthese de données probantes
de faible qualité, ou ils ont décrit le faible risque de transmission de zoonoses dans la région du Pacifique occidental
comme faible (23).

Perspectives sur le bétail et d'antres ruminants

En ce qui concerne la biologie de I'influenza aviaire A (H5Nx), une synthese de données probantes de faible qualité a
révélé que évolution et 'adaptation de 'hote du virus de I'influenza A chez 'espece bovine avaient été entravées
jusqu’a I’émergence d’un nouveau virus de l'influenza D chez 'animal, puisque certains facteurs hotes de bovins ayant
des propriétés antigrippales potentielles ont pu fournir une résistance au virus de I'influenza A pour les bovins (0).

Les caractéristiques épidémiologiques de la transmission de I'influenza aviaire A (H5Nx) ont été discutés dans les trois
¢tudes uniques que nous avons identifiées a partir de notre recherche ciblée sur les éclosions chez le bétail et d’autres
ruminants. Selon une étude des Centers for Disease Control and Prevention des Etats-Unis, les fermes laitiéres ont
signalé la transmission du virus H5NT1 entre les vaches (1). L’incidence signalée était de quatre a six jours apres que les
premiers animaux alent été touchés, puis a diminué entre 10 et 14 jours en mars 2024. Les vaches touchées ont connu
une maladie systémique apparente, une baisse abrupte de la production laitiere, une diminution de 'apport alimentaire
et de la rumination, ainsi que la production de lait jaune épais. L’étude a indiqué que I'ingestion d’aliments pour
animaux contaminés par des maticres fécales provenant d’oiseaux sauvages est présumée étre la source initiale
d’infection la plus probable chez les vaches laitieres. L’étude a conclu que H5N1 peut excréter le virus dans le lait, ce
qui pourrait conduire a une transmission interspécifique et mammaire par le lait non pasteurisé. Bien que I'étude
indique que la source exacte du virus est inconnue, les oiseaux migrateurs (Ansériformes et Charadriiformes) ont été
considérés comme des sources potentielles. La sauvagine a été identifiée dans une autre étude comme une voie de
transmission possible de I'influenza aviaire chez le bétail (y compris les vaches) dans les installations commerciales, et il
a été noté que les sources d’eau naturelle ou artificielle et les sources alimentaires dans ou a proximité des installations
auraient augmenté la probabilité d’attirer ces oiseaux (7).

Enfin, une étude a révélé que, tandis que 'Europe et ’Amérique du Nord ont continué de constater des éclosions
généralisées d’influenza aviaire A(H5Nx) chez les oiseaux domestiques et sauvages entre décembre 2023 et mars 2024,
’Amérique du Nord est demeurée un point chaud (5). ’étude a signalé que les chevreaux aux Ftats-Unis étaient
infectés par le virus de Pinfluenza A (H5N1), ce qui a été noté comme représentant la premiére infection naturelle
d’une espece de ruminants a I’échelle mondiale. De plus, étude a fait remarquer qu’il y a un risque plus élevé de
transmission des especes de ruminants aux humains en contact étroit avec elles, mais elle n’a trouvé aucune preuve de
transmission durable entre humains.

Prochaines étapes

Les prochaines étapes devraient porter sur les efforts visant a combler les lacunes dans la littérature, notamment :



e syntheses de données probantes sur la biologie (changements génomiques, caractéristiques virologiques) avec des

descriptions claires des clades en circulation (y compris différentes caractéristiques)

e synthéses de données probantes sur la susceptibilité et les parameétres de transmission chez les oiseaux, les

mammiferes non humains (p. ex. bovins ou autres ruminants) et les humains

e syntheses des données probantes sur le diagnostic et la présentation clinique de 'influenza aviaire A (H5Nx)

catégorisées par oiseaux, mammiferes non humains et humains

e syntheses des données probantes avec une description claire des groupes et des régions de population, en particulier

chez ceux qui ont un risque d’exposition plus élevé

e ¢tudes primaires qui étudient plus en détail la transmission de I'influenza aviaire chez le bétail et d’autres especes de

ruminants, ainsi que chez les travailleurs du bétail, étant donné la récente éclosion aux Etats-Unis et le nombre
limité d’études primaires identifiées a partir de nos recherches sur ce sujet.
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