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Des virus influenza A porcins (swlAVs) de quatre lignages génétiques
sont connus pour circuler de maniére enzootique dans les élevages
de porcs en Europe (Tableau 1). Les swlAVs enzootiques les plus
fréquemment rencontrés en France appartiennent aux lignages
H1 N1 et H1, N2 (Hervé et al. 2019). D'autres virus sont également
détectés sporadiquement, notamment de lignage H1 N2, issus de
réassortiments générés a la faveur de co-infections, par des virus
porcins enzootiques (Tableau 1, #A et #B), ou des virus porcin et
humain (Tableau 1, #C et #D), ou introduits depuis un autre pays
(Tableau 1, #E) (Bonin et al. 2016). Les analyses génétiques et
antigéniques approfondies réalisées par I'Anses en aval des actions
de surveillance des swlAVs qui circulent sur le territoire, actions
menées parallélement par le réseau national Résavip, CEVA et ['Anses,
ont récemment permis d'identifier un virus H1_ N2 d'un nouveau
génotype en Bretagne (Tableau 1, #F).

Ce virus H1_ N2 a été identifié a l'occasion de syndromes grippaux
survenus chez des porcelets 4gés de 6 a 8 semaines entre octobre
2018 et octobre 2019 dans six élevages situés dans le Morbihan et
les Cotes d’Armor (Fig. 1). Les élevages étaient de type post-sevreur-
engraisseur (PSE) pour deux d’entre eux (#1 et #5) et naisseur-
engraisseur (NE) pour les quatre autres. Les syndromes grippaux
ont été qualifiés d'intensité élevée dans deux cas (#3 et #4). Les
vétérinaires ont déclaré une situation de grippe récurrente dans les
six élevages. Dans tous les sites, sauf peut-étre le cas #1 (PSE) pour
lequel l'information n'a pas été obtenue, tous les porcelets touchés
étaient nés de truies vaccinées.

Dans ces six élevages, le virus responsable des cas de grippe a en
premier lieu été caractérisé comme étant un réassortant H1 N2
par sous-typage moléculaire réalisé a l'aide de RT-qPCRs ciblant les
génes codant I'hémagglutinine (HA) et la neuraminidase (NA). Les
séquencages des génomes complets ont permis de montrer que les
génes PB1, PB2, PA, NP, M et NS appartiennent au lignage HIN1
pandémique 2009 (HTN1pdm). Les reconstructions phylogénétiques

ont révélé que le segment HA appartient au clade 1C.2 comme
celui des virus H1_ N2 (Tableau 1, #E) distingués dans le Sud-Ouest
en 2015-2016, clade connu pour circuler dans le Nord de |'Europe
(Bonin etal. 2016). Le segment NA se classe également dans le méme
clade que le géne N2 des souches H1_ N2 enzootiques au Danemark
(Tableau 1, #E). Des analyses complémentaires effectuées en
collaboration avec un laboratoire expert au Danemark ont confirmé
une forte identité (97-98 % de similarité selon les génes) avec un virus
H1_N2 multiréassortant isolé dans ce pays en 2018 (Pia Ryt-Hansen,
communication personnelle).

Dans les cas #1 a #5, les souches virales ont pu étre isolées sur cellules
MDCK, puis confrontées a des sérums hyper immuns de référence
lors d’un test d'inhibition de I'hémagglutination (IHA), afin d'évaluer
leurs niveaux de réactions antigéniques vis-a-vis d'anticorps dirigés
contre différents types de HA. Des titres IHA nuls (<10) a trés faibles
(10) ont été obtenus avec les anticorps anti-H1_(Ny) du clade 1C.2.1
circulant en France. En revanche, ces virus ont nettement réagi avec
des anticorps anti-H1_ N2 du clade 1C.2 et anti-H1N1pdm (titres IHA
de 20 a 80), montrant une proximité antigénique avec le virus H1, N2
identifié dans le Sud-Ouest en 2015-2016 et potentiellement avec le
virus HIN1pdm, en lien avec le génotype identifié par ailleurs.

Ainsi, au vu de l'ensemble des résultats d'analyses, il est formulé
l'hypothése que ce nouveau virus H1 N2 a été introduit in toto dans
un ou plusieurs élevage(s) breton(s), a la faveur d’importation(s)
d’animaux vivants contaminés en provenance d'un autre pays
européen. Le virus introduit dans un élevage a ensuite pu diffuser
vers un ou d'autre(s) élevage(s) de la région, mais a ce stade, seul un
lien épidémiologique entre les sites #5 et #6 est connu.

Un suivi rapproché des futurs épisodes grippaux dans ces élevages,
ainsi que la poursuite des actions de surveillance des swlAVs par
l'ensemble des acteurs impliqués sont a encourager afin d'appréhender
l'installation ou non de ce nouveau virus dans les élevages francais.
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Tableau 1. Génotypes des swlAV enzootiques et des virus sporadiques de lignage H1_ N2 identifiés en France.
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Figure 1. Localisation géographique des élevages ou ont été identifiés le nouveau virus H1_ N2 en 2018-2019, numérotés dans
l'ordre chronologique de détection. L'astérisque indique des sites d'élevage liés épidémiologiquement.
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