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Les virus H5N8 responsables cette année en Europe des cas dans l’avifaune et des foyers en élevage, 

bien qu’appartenant au même clade 2.3.4.4 que ceux qui avaient sévi en Europe en 2014-2015, 

appartiennent à un groupe différent (Gochang-like pour 2016, Buan-like pour 2014-2015). Par ailleurs, 

un virus identifié cette année en Suède chez un Garrot à œil d’or (Bucephala clangula) se différencie 

des virus caractérisés chez des oiseaux du lac Oubsou-Nour en république de Touva, Russie orientale, 

il y a quelques mois (région potentiellement à l’origine de l’épisode observé en Europe actuellement 

(Note du 28 novembre 2016 : http://www.plateforme-esa.fr/article/recrudescence-de-foyers-

d%E2%80%99iahp-h5n8-en-europe-en-octobre-et-novembre-2016-actualisation-au-2) par le gène de 

la protéine non structurale NS et un réassortiment des gènes de la polymérase acide et de la 

nucléoprotéine (Adlhoch et al. 2016).  

On connaît la capacité des virus possédant une hémagglutinine H5 HP de clade 2.3.4.4 à échanger très 

fréquemment des segments avec d’autres virus influenza, d’où entre autres l’extrême diversité de 

sous-types NA (autres que N1) qui peuvent leur être associés : notamment N5, N2, N3, N6, N8 décrits 

depuis 2008 ; ainsi que la diversité des constellations de gènes internes au sein des différents virus H5 

clade 2.3.4.4. 

La comparaison des génomes complets des virus isolés en 2016 sur des oiseaux du lac Oubsou-Nour et 

des virus circulant en Europe depuis novembre 2016 montre que des événements de réassortiment 

ont probablement concerné différents segments codant pour les protéines internes des virus 

influenza, connus comme pouvant porter des déterminants de la virulence. 

Le taux élevé de létalité constaté cette année dans les foyers concernant des palmipèdes, ainsi que 

l’apparente contagiosité élevée dans l’avifaune pourraient être liées à ces caractéristiques du virus, 

mais le déterminisme de cette évolution du pouvoir pathogène reste à démontrer expérimentalement. 
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