Tuberculose bovine en France : son
évolution décryptée par I’analyse
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Tuberculose bovine

contexte

* Animaux de rente




Tuberculose bovine

contexte

Animaux de rente
Faune sauvage
Faune sauvage en captivité

Animaux domestiques de compagnie

Maladie a multiples reservoirs




Tuberculose bovine

contexte
Mycobacterium bovis (et Mycobacterium caprae)

Propagation insidieuse au niveau individuel ou cheptel

Animaux infectés nombreux, mais peu sont malades ou présentent des signes cliniques
Entre les deux, des excréteurs qui transmettent I’infection de facon silencieuse

Formes chroniques/latentes a incubation longue

Capacité d’infecter toutes les especes de mammiferes, peu d’especes vraies réservoirs =»
Z00nose



Tuberculose bovine

Maladie zoonotique contexte

= 15% de cas humains de TB dans des régions

¢rdpaictEconomique due aux pertes de productivité
0,5-2% en France
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=>» Difficultés ou impossibilité d’accés a des débouchés commerciaux
(vente de reproducteurs, exportations)

Cout annuel du programme approx 20 M€



Tuberculose bovine en France H B

Evolution du taux d’infection, des structures d’élevages et des mesures de
surveillance et de controle

* élevage bovin familial, «/ taille des cheptels (= 30 BV) * gde taille de cheptels : 70-80 BV

‘\"A jg mélange de races, petit cheptel AT « # vache laitiére = # vache allaitante

(<10 BYV), production laitiere
dominante ‘l/ ¢ ”
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e recherche de lésion a e réduction de la fréquence de dépistage ¢ confirmation des IDT + par culture,
I'abattoir + test annuel (IDT) e mesures de protection des cheptels utilisation des IDC pour confirmer
o test et abattage * abattage total si forte proportion les premiers résultats en IDS

d’animaux réagissant (IDT +) e abattage total obligatoire
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DTB : Facteurs de risque : animal
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Genetic Predisposition to Pass the Standard SICCT Test
for Bovine Tuberculosis in British Cattle
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Genome-wide association study identifies novel loci
associated with resistance to bovine tuberculosis
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DTB: Facteurs de risque principaux : cheptel |

e Antécédents de bTB dans le troupeau
e Introduction d’animaux
e Mouvement d’animaux (transhumance)

e Conduite d’élevage (épandage de lisi¢re, etc.)

e Fréquence d’abattage ou réforme (filtre de 1’inspection a 1’abattoir)

e Taille du cheptel (fréquence de contact animaux (d))

e Type d’€levage

« Persistance dans 1’environnement (climat)

e Manque de performance et fréquence de tests de dépistage
e Manque d’intervention de services vétérinaires

e Faune sauvage
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DTB : Facteurs de risque principaux : Y &
faune sauvage & rente

-

M‘M

- Ecologie des espéeces sauvages :
attractivité de patures, (lombrics); urination en lisiere de forét ou haies; latrines dans les patures;
- Elevage:

séjour prolongé; zone de nourrissage en hiver quand ressources faibles pour faune sauvage;
pierre a sel

- Pratiques cynégétiques :
zones d’engrainage ou a nourrissage a points fixes; visceres abandonnées
- Paysage, climat, caractéristiques pédologiques :

patures et batiments en lisiere de forét (prés, foréts, bosquets, champs) ; sécheresse> partage
de points d’eau, type de sol (survie du bacille)

- Hautes densités de population :

contact faune sauvage-faune domestique



DTB :facteurs de risque : bactéries

e souches plus virulentes bovin

e souches plus transmissibles

e souches adaptées faune sauvage ?
e souches immunomodulatrices

12



DTB : bactéries plus virulentes / transmissibles?

» types de souches de M. bovis qui ont pu étre isolées et identifiées en 2014
SB0120i Ardennes [5] ® FO096 [1]

@ 580120} Céte-d'Or [12] F110 [1]

® 5801201 Dordogne-Charente [33] @ GB20 [3]

® 3BN120i Pyrénées Orientales [1] ® GB35 Ariege [1]

® FO0O01 [2] @ GB35 Calvados [3]
FOOS5 [1] @ GB54 Doubs [2]

¢ FO07 [10] ® GB54 Classique [2]
FO15 [3] ‘ GB54 Espagnol [1]

® F041 [7] ® GB54 Sud-Ouest [1]

® FO061 [1] @® SB0999 [3]



Evolution de la diversité génétique des souches :
Profils spoligotype et MLVA
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Forte réduction de la variabilité génétique des
souches au cours de la derniere décennie
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Le génotype de la bactérie : facteur de risque ?

1978;1990

245 souches
59 génotypes

1990:2000 2002011 @) pESA
S ne Fr is
\ Tv} -~ 1' ™ ~ e '4-.':'::“'2‘:“-.10
~rﬂ ) S\ V .‘ r . y - —— B 1 '\‘:, oy
~Gm n A “"3 ;. AL S ™ b .J A =S
‘ _‘) / by f SN _ 2 .‘:. 7y < l,‘ ~ ] (f’ I = 5 }\' SR
s " z- - - "oy ) : oy S B A =
p A 2 Y W Y, 7 ( " o '
S -0 8K = — - 2 25N, a
N A, 0 S Ga S R
= 7 y ! ! f e e o~
. s ’ P, - ’l ‘; / - S( /\(\-v' 217 i
- . e & - L e S A
DA, T REE .‘ S By
o Vo ol ot 4

- 1865 souches
62 génotypes

1032 souches
116 génotypes

Diminution de la variabilité

Expansion de certains génotypes
localement




L'ere post-génomique : apport des technologies « NGS »
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Séquencage n=87
Assemblage
Alignement
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Mutations “SNP” identification et sélection



Vue globale de la distribution des
SNP sur le génome de M. bovis

Pl

° 9170 variants SNP ont été identifiés

entre la souche de référence M. bovis
AF2122 et les 87 1solats.

~ souche AF2122 i
= et les souches de & 5w
®. M. bovisde =
oy, terrain o

° 7998 SNPs intra génique
1172 SNPs inter génique



Génotypage méthodes classiques
versus SNP sur génome entier
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Phylogénie congruente
Meilleur résolution
SNP sont de meilleurs marqueurs phylogénétiques
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SNP associés a des traits de
virulence ¢

o 182 genes de virulence

étudiés

| e 30 genes sans mutation
o 568 SNP détectés dont 392

SNP non synonymes

o Certains SNPns spécifique

de familles de souches



Modulation de fraits de virulence
entfre groupes clonaux
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Autres
SB0134
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Autres
$80120

Souches discriminées par groupes clonaux sur base
des SNPs ns détectés sur les genes de virulence



ﬂ Approches génomiques: pour

S ‘ﬁ, 28O quels objectifs 2
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BCG: Bacille de Calmette et Guérin
1908-1921

ALBERT CALMETTE




ZOONOTIC TB: a plan for action
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Tuberculosis (TB)

Tubserculosis Roadmap for zoonotic tuberculosis o = f w o

The End TS Strategy K

Publication detalls

Number of pages 24

Pubhication date: October 2017
Languages English, Spanah, French
ISBN: (WHO) 978.92.4.151304.3
ISBN (FAQ) 978-92-6-100927-8

ISBN (OIE) 978-92-95108-51-6 WHO End TB Strategy (2014)

Downloads

~ Roadmap for zoonobte tuberculosis (ENG)
142 MB

Hoja de ruta contra |a tuberculosss (SP) G|Oba| Plan tO End TB 20 20: adreSSESS ZTB

ROADMAP 1.37 MB
o Feowlle de route pour la tuberculose (FR)
1.38 MB

» Arvas of work
T8 publications United Nations Sustainable Development Goals
T8 data

Nows. events and features

About us
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Overview
Thes multisectoral roadmap details ten pnonties for addressing zoonotc tuberculoss n

pecple and bovine tuberculosis n anemals

It calls for concened acton through broad engagement across politcal, financual and
technical levels, ncluding govemmen agenc«es, donNnors, academsa, non-governmental
organizations and private stakeholders

To end the global TH epidemsc by 2030, we must act today

Intematonal Union Aganst Tuberculosis and Lung Disease (The Umson) €3
Food and Agncultural Organization of the United Nations (FAOQ) €3
World Organisation for Arvmal Health (OIE) €2
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Publication detalls
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It calls for concened acton through broad engagement across politcal, financul and
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ENTIFIQUES

1. Recueillir et présenter des
données plus complétes et plus

exactes e Internat
- . , U'Union [EEE
2. Améliorer le diagnostic chez les

humains

de recherche

REDUIRE LA TRANSMISSION A
LINTERFACE ANIMAL-HOMME

4. Assurer une meilleure sécurité
sanitaire de I'alimentation

humaine 1 Nations Sustainable Development Goals

5. Améliorer la santé animale

6. Reéduire le risque pour les étres End TB Strategy (2014)
humains

)EMARCHES | Plan to End TB 2016-2020: adressess zTB

S ET

Los arrues Cuve gt
s e Lnage ot [ homme
sont soumis aux mémes dangers

Sensibiliser et accroitre
I'engagement et la collaboration

Mettre au point des politiques et
des lignes directrices

Mettre en ceuvre des h' ’
interventions conjointes AN
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10.Plaider pour plus
d’investissements



Merci de votre attention !



