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• Animaux de rente

 

Tuberculose bovine
contexte



• Animaux de rente

• Faune sauvage

• Faune sauvage en captivité

• Animaux domestiques de compagnie
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Maladie à multiples reservoirs



• 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 l’infection de façon silencieuse
 
• Formes chroniques/latentes à incubation longue
 
• Capacité d’infecter toutes les espèces de mammifères, peu d’espèces vraies réservoirs è
zoonose
 
 
 

Mycobacterium bovis (et Mycobacterium caprae)
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Maladie zoonotique
 

Impact économique due aux pertes de productivité
 

Impossibilité d’accès au marché international

	è 15%	de	cas	humains	de	TB	dans	des	régions
endémiques,
					0,5-2%	en	France

è diminu;on	de	produc;on	de	lait,	perte	de	poids,	infer;lité,	etc.

è Difficultés	ou	impossibilité	d’accès	à	des	débouchés	commerciaux
(vente	de	reproducteurs,	exporta;ons)

Coût annuel du programme approx 20 M€

Tuberculose bovine
contexte



Evolu&on	du	taux	d’infec&on,	des	structures	d’élevages	et	des	mesures	de
surveillance	et	de	contrôle

	
	
	

•	réduc'on	de	la	fréquence	de	dépistage
•	mesures	de	protec'on	des	cheptels
•	aba7age	total	si	forte	propor'on
d’animaux	réagissant	(IDT	+)

Elevage	de	bovins	=	vrai	profession

•� taille des cheptels (≈ 30 BV)
•↘ densité de cheptels

quota	lai'er
de	l’EU

Tuberculose bovine en France

•	confirma'on	des	IDT	+	par	culture,
u'lisa'on	des	IDC	pour	confirmer
les	premiers	résultats	en	IDS
•	aba7age	total	obligatoire

Spécialisa'on:	développement
de	l’élevage	de	vache	allaitante,
↘	plus	faible	densité	de	cheptel

↗	taille	des	cheptels

• gde taille de cheptels : 70-80 BV
• # vache laitière = # vache allaitante

•	recherche	de	lésion	à
l’aba7oir	+	test	annuel	(IDT)

•	test	et	aba7age

• élevage bovin familial,
mélange de races, petit cheptel
(<10 BV), production laitière

dominante
• haute densité de cheptels



 
bTB son évolution en France



bTB : Facteurs de risque : animal
	
●	Age
●	Sexe
●	Race
●	Condi/ons	physiques	générales
●	Statut	Immunologique
●	Résistance	Géné/que	et	suscep/bilité	à	bTB
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bTB: Facteurs de risque principaux : cheptel
● Antécédents de bTB dans le troupeau
● Introduction d’animaux
● Mouvement d’animaux (transhumance)
● Conduite d’élevage (épandage de lisière, etc.)

● Fréquence d’abattage ou réforme (filtre de l’inspection à l’abattoir)
● Taille du cheptel (fréquence de contact animaux (d))
● Type d’élevage
● Persistance dans l’environnement (climat)
● Manque de performance et fréquence de tests de dépistage
● Manque d’intervention de services vétérinaires
● Faune sauvage
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• Ecologie	des	espèces	sauvages	:
a"rac%vité	de	pâtures,	(lombrics);	urina%on	en	lisière	de	forêt	ou	haies;	latrines	dans	les	pâtures;
• Elevage	:
séjour	prolongé;	zone	de	nourrissage	en	hiver	quand	ressources	faibles	pour	faune	sauvage;
pierre	à	sel
• Pra3ques	cynégé3ques	:
zones	d’engrainage	ou	à	nourrissage	à	points	fixes;	viscères	abandonnées
• Paysage,	climat,	caractéris3ques	pédologiques	:
pâtures	et	bâ%ments	en	lisière	de	forêt	(prés,	forêts,	bosquets,	champs)	;	sécheresseà partage
de	points	d’eau,	type	de	sol	(survie	du	bacille)
• Hautes	densités	de	popula3on	:
contact	faune	sauvage-faune	domes%que

bTB : Facteurs de risque principaux :
                faune sauvage & rente



bTB :facteurs de risque : bactéries
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●	souches	plus	virulentes	bovin
●	souches	plus	transmissibles
●	souches	adaptées	faune	sauvage
●	souches	immunomodulatrices
	

?



bTB : bactéries plus virulentes / transmissibles?



Evolution de la diversité génétique des souches :
Profils spoligotype et MLVA

Forte réduction de la variabilité génétique des
souches au cours de la dernière décennie



Le génotype de la bactérie : facteur de risque ?

245 souches
59 génotypes

1978-1990

1032 souches
116 génotypes

1865 souches
62 génotypes

1990-2000 2000-2011

Diminution de la variabilité
Expansion de certains génotypes

localement
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➢ Séquençage n=87
➢ Assemblage
➢ Alignement

 
➢ Mutations “SNP” identification et sélection
➢ Analyses Phylogénétiques

L’ère post-génomique : apport des technologies « NGS »



 
●  9170 variants SNP ont été identifiés

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

 
● 7998 SNPs intra génique

    1172 SNPs inter génique
 

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



Génotypage méthodes classiques
versus SNP sur génome entier

● Phylogénie congruente
● Meilleur résolution
● SNP sont de meilleurs marqueurs phylogénétiques



SNP associés à des traits de
virulence ?

● 182 gènes de virulence
étudiés

●  30 gènes sans mutation

● 568 SNP détectés dont 392
SNP non synonymes

● Certains SNPns spécifique
de familles de souches

392 SNP ns
sur 152 gènes
de virulence



Modulation de traits de virulence
entre groupes clonaux

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



Séquençage

Isolats

Assemblage Marqueurs

Transmission
Evolution

Phylogénie

Approches génomiques: pour
quels objectifs ?



 

BCG: Bacille de Calmette et Guérin
1908-1921



ZOONOTIC  TB: a plan for action
 

United	Na*ons	Sustainable	Development	Goals
	
WHO	End	TB	Strategy	(2014)
	
Global	Plan	to	End	TB	2016-2020:	adressess	zTB
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Merci de votre attention !
 


