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Foyers « Sauvage »
séquencés

Foyers « élevage »
séquenceés

Dunkerque DUsseldor
[ taRtan iegen)
exetar Southampton Brightor s Aathen < gnn
Portsmouth
Plymouth WMons Koblenz
Fra
Letzeblierg
Guernsey LeHavre gouen
Mar|
Jersey Reims Saarbracken
Paris ”
i 2 ari
rest Freiburg
Rennes im Breisga
Le Mans
Basel
Angers
Besangon
Sch
France Suisse/
Poitiers Vausanne sy
Genéve
Clermont.
Limoges Ferrand Villeufbanne
Annecy
Grenoble
Bordeaux a0
Avignon
T Monaco
tontpellier a
Santander Donostia /. Toulouse? :
San Sebastian — pau %
8ilbao Marseille
S An@igrra Perpignan

)
\ V4

anses

Southampton Brighton

Portsmouth

Exeter

Plymouth

Glernsey,

Le Havre Rouien

Jersey

o
Qennes

Brest

LeM:

° 7: de@yingers

Bordeaux
o
®

oonostia/, ©
San Sebastidn Pa

Bilbao o O

Santander

Burgos

O
® 0.9

ans

o

Limages
° o

(e]

o

Toulouse &

O ©

Andorra

Tegen

Aachen

PN Bonn

Mons:

Koblenz I

Frank|
M

mwg 1

o) im Breisgau

O Basel -

g Bourgogne Zarj
ahch Besancon

2o,
‘ge @ G

% Genéve

villeurfdhne

Clermont-
Ferrand
Annecy

Grenoble

© o

Alessi

Avignon 2
Monaco.
Montpellier )

Marseille .

Perpignan

Genotype

FR1
FR10
FR11
FR12
FR13
FR14
FR15
FR16
FR17
FR18
FR19
FR2
FR20
FR21
FR3
FR4
FR5
FR6
FR7
FR8
FR9
HS5N3
H5N8
NoGenotypable

Firenze

Grossetd

Context
backyard
captive
poultry
wild

Total

FR19

FR20

79

123

212

FR21

NoGenotypable

13

15

Total

80

138

229

Entre le 07/10/2025 et le 28/11/2025
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Cluster C1

Cluster C2

Cluster C3

Groupe 2

Groupe 1

1Comparaison des séquences de génomes \"

viraux anses

Groupe 1:

Lié a la migration des oiseaux sauvages
(comprenant des anatidés et les « grues cendrées »).

Groupe 2:
Apparenté a des virus provenant de la péninsule
Ibérique

= 22 introductions primaires
estimées en élevage (France)

Entre le 09/10/2025 et le 28/11/2025

Analyse phylogénétique basée sur les génomes complets

IAHP H5; génotype FR20 ; saison 2025-2026
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=¥ Cluster "Grue cendée" .
viraux anses

Cluster C1 Groupe 1

i Séquences de génomes viraux d‘élevage en
Custer 2 regrouper en clusters phylogénétiques

(>99,9 d'identité nucléotidique)

Suggere une transmission inter-
élevages

Groupe 2

Analyse phylogénétique basée sur les génomes complets
IAHP H5; génotype FR20 ; saison 2025-2026



Répartition géographique des clusters phylogénétiques
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Répartition géographique des clusters phylogénétiques 2
65 génomes viraux obtenus

Dept 85/44/49/79 13 introductions estimées
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3 Clusters principaux de diffusion inter-élevages

Entre le 09/10/2025 et le 28/11/2025
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