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Introduction  

         La fièvre catarrhale ovine (FCO) est une maladie vectorielle 
transmise principalement par des moucherons piqueurs (Culicidés) 
aux ruminants domestiques tels que les ovins, les caprins et les 
bovins ainsi qu’aux ruminants sauvages tels que les cerfs, les 
chevreuils, les chamois de Cantabrie (Chaignat et al., 2009 ; Lorca-
Oró et al.,2014). Elle est causée par le virus de la fièvre catarrhale 
du mouton (BTV) du genre Orbivirus, famille Reoviridae, qui 
possède 10 segments d'ARN avec un taux de mutation élevé 
(Alkhamis et al., 2020). Trente-cinq sérotypes ont été identifiés dont 
24 sérotypes classiques de BTV dans le monde (Ries et al., 2020).  

La FCO est une maladie infectieuse non contagieuse grave, en 
raison de son impact économique direct et indirect et des restrictions 
commerciales qu’elle entraine (Gethmann et al., 2020). Elle a été 
signalée pour la première fois en Afrique du Sud, au cours du 18e 
siècle. Depuis, la maladie a continué sa propagation dans le monde 
(Ma et al., 2019). Actuellement, la FCO est répandue sur tous les 
continents, à l'exception de l'Antarctique (Ma et al., 2019). 
L'émergence de la FCO dans de nombreuses régions a été liée 
essentiellement au changement climatique. Il a été rapporté que la 
propagation de la FCO dans le sud de l'Europe a été liée à 
l'augmentation de l'étendue spatiale du vecteur afro-tropical 
(Jacquot et al., 2007).  En Afrique du Nord, la première incursion de 
la fièvre catarrhale du mouton, en Tunisie, a eu lieu en 1999 et qui 
a été due au sérotype 2 (BTV2) où un total de 14 775 cas et 1 286 
décès chez les ovins a été signalé par les services vétérinaires et 
depuis, la maladie est devenue enzootique. Après et en 2000, 
l'Algérie a notifié la présence du BTV2 dans le nord-est du pays 
(Hammami, 2004). La maladie n'a pas été signalée au Maroc avant 
2004 mais une incursion du BTV-10 en 1956, dans la zone sud de 
Larache et à l'ouest d'Arbaoua, a été décrite sur la base d'une étude 
sérologique. En 2004, des foyers de de BTV4 ont été apparus pour  
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la première fois (Youssef L, Bluetongue in Morocco 

2004 to 2015). Depuis 1999, de nombreux sérotypes, 

BTV1, BTV2, BTV3, BTV4, ont été identifiés dans les 

pays d'Afrique du Nord, avec des signes cliniques. En 

Libye, l'enquête sérologique menée par Mahmoud et 

al. (2018), durant l'année 2015-2016, a révélé la 

présence des BTV 1, 2, 3, 4, 9 et 26. En Tunisie, un 

nouveau sérotype putatif de BTV (BTV-Y TUN2017) a 

été mis en évidence chez des ovins introduits à partir 

de la Libye. Ce nouveau sérotype est apparenté à la 

souche de BTV26, contaminant un vaccin contre la 

variole ovine disponible dans le commerce (Lorusso 

and Sghaier, 2018). Bien que la FCO soit enzootique 

en Tunisie, les études de sa prévalence chez les ovins 

sont rares. La circulation simultanée de plusieurs 

sérotypes dans les pays d'Afrique du Nord soulève 

plusieurs questions sur le rôle des mouvements des 

animaux dans l'introduction et la propagation de la 

FCO dans cette région. Il a été rapporté que la FCO 

pourrait être introduite par des animaux infectés et 

que les mouvements de bétail pourraient constituer 

une menace sérieuse (Gahn et al., 2020) (Walton, 

2004 ).  

En Tunisie, la FCO est contrôlée par la vaccination 

des ovins, qui a été arrêtée depuis 2017. Une 

surveillance active associée à une surveillance 

passive a été mise en place dans tout le pays depuis 

l'apparition de la maladie. Compte tenu de la 

situation épidémiologique, les méthodes 

conventionnelles se sont révélées insuffisantes pour 

lutter contre la FCO, notamment en raison des 

mouvements incontrôlés des animaux. La 

surveillance de la FCO pourrait donc être renforcée 

par la mise en place d'une surveillance basée sur le 

risque (RBS) qui prend en considération les 

principaux facteurs de risque tels que la densité du 

vecteur, les mouvements et la densité  des animaux 

et ce afin d'optimiser la surveillance pour une 

détection précoce et cibler les zones où la maladie 

est plus susceptible d'être introduite et de se 

propager.  

L'objectif de la présente étude est de déterminer la 

séroprévalence de la FCO en Tunisie, d’étudier les 

facteurs de risque associés à la circulation du BTV et 

d'identifier les sérotypes circulants en utilisant 

l’approche de la surveillance basée sur le risque.  

Matériel et méthodes 

1- Zone de l’étude : 

L’étude a été menée dans 67 secteurs (Figure 1), 

choisis au hasard parmi 2084 secteurs classés en 

quatre niveaux de risque d'exposition à la FCO (zones 

à risque négligeable, faible, élevé et très élevé), en 

utilisant une méthode d'évaluation qualitative du 

risque (Diaw et al., 2020). Les facteurs de risque 

utilisés ont été la probabilité de la présence du 

vecteur principal (Culicoides imicola), la densité de la 

population ovine, la mobilité animale nationale 

(indicateurs d'analyse des réseaux sociaux).  

Dans un premier temps, tous les facteurs de risque 

quantitatifs, tels que la densité de la population 

ovine et les mouvements nationaux du bétail, ont 

été transformés en quatre catégories qualitatives de 

risque en fonction de leur distribution (négligeable, 

faible, élevé et très élevé).  

Pour les facteurs de risque qualitatifs 

(présence/absence), seules deux classes ont été 

établies. Toutes les catégories de facteurs de risque 

ont été cartographiées au niveau de l'unité 

épidémiologique (secteur). Après la classification de 

chaque facteur séparément, tous les facteurs 

cartographiés ont été combinés en utilisant la 

combinaison booléenne des facteurs de risque au 

niveau de chaque secteur (Diaw et al., 2020).  

Les 67 secteurs, échantillonnés de façon aléatoire, 

ont regroupé : 15, 17, 18 et 17 secteurs classés, 

respectivement, comme zones à risque très élevé, 

élevé, faible et négligeable. L'échantillonnage a été 

conçu pour détecter la prévalence de 10%, 15%, 40% 

et 50% dans les zones à risque négligeable, faible, 

élevé et très élevé, respectivement. Cinquante 

animaux provenant de cinq éleveurs par secteur ont 

été échantillonnés au hasard. Les animaux de moins 

de 6 mois et ceux très jeunes ont été exclus de 

l'échantillonnage pour éviter la détection d'anticorps 

maternels. Au total, 3314 échantillons ont été 

prélevés sur des ovins non vaccinés (d’après les 

vétérinaires des régions enquêtées), appartenant à 

333 troupeaux durant la période de l'étude. 

 

2 



Enquête sérologique sur la fièvre catarrhale ovine et première preuve de la circulation du sérotype BTV26 

en Tunisie 

 

 Bulletin zoosanitaire N°25- Juillet 2022 
 

 

Figure 1a : Carte de la Tunisie montrant les 

secteurs où les ovins ont été échantillonnés 

 

Figure 1b : La carte de risque de l'occurrence de la 

fièvre catarrhale du mouton en Tunisie  

2- Collecte des données  

L'étude a été menée durant une période de trois 

mois, allant du mois de novembre 2019 au mois de 

janvier 2020.  Les données relatives aux éleveurs et 

aux animaux ont été collectées à l'aide d'un 

questionnaire structuré et testé dans dix troupeaux 

afin de vérifier que les questions posées sont 

compréhensibles pour aussi bien les enquêteurs que 

les éleveurs. Les données recueillies comprenaient 

des informations sur les éleveurs et les exploitations 

(nombre d'animaux détenus, coordonnées 

géographiques, historique de la présence du BTV 

dans l'exploitation et dans les exploitations voisines 

et vaccination contre le BTV) et sur les animaux 

échantillonnés (âge, sexe, race). Les facteurs de 

risque probables liés à la FCO, à l’échelle individuelle 

(animal) (âge, sexe, race, logement) et au niveau des 

troupeaux (taille du troupeau, présence d'eau 

stagnante, présence de vecteur dans l'exploitation, 

proximité de zones humides, pâturage près des 

zones humides, système de production, échange 

d'animaux et introduction de nouveaux animaux), 

ont été étudiés.  

3- Prélèvements de sang et analyses de laboratoire 

Au total, 3314 sérums ont été collectés et testés à 

l'aide d'un kit commercial c-ELISA (ID SCREEN® 

Bluetongue Competition ELISA, IDVet, Grabels, 

France), conformément aux instructions du 

fabricant. Les sérums présentant un pourcentage 

d'inhibition < 35 % ont été considérés comme 

positifs. Parmi les échantillons positifs au test ELISA, 

200 ont été sélectionnés sur la base de la 

représentativité des différents gouvernorats puis 

envoyés au laboratoire de référence de l'OMSA pour 

la fièvre catarrhale du mouton à Teramo-Italie,  afin 

de déterminer les sérotypes circulants par la 

technique de  séro-neutralisation (SN), utilisant les 

sérotypes de référence 1, 2, 3 , 4, 6, 8, 9, 14, 15, 16 

et 26 (Gard et al., 1993, Savini et al., 2004). 

4- Analyse des données 

Les données ont été saisies dans une base de 

données sur Microsoft Access et analysées par le 

logiciel R version 3.4 (R Core Team, 2017). Les cartes 

ont été produites par le logiciel de la cartographie 

ArcGIS version 10.4 (https://www.esri.com/). La 

prévalence globale a été calculée en divisant le 

nombre total d'échantillons positifs en cELISA par le 

nombre total d'échantillons testés. La taille du 

troupeau a été divisée en trois classes d'âge (Classe 

1 : âge <=24 mois, Classe 2 : 24 mois < âge ≥ 48 mois, 

Classe 3 : > 48 mois), selon la méthode de 

classification par quartile afin de faciliter les 
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analyses. Les associations entre la séroprévalence et 

les facteurs de risque potentiels ont d'abord été 

investiguées dans une analyse univariée, utilisant le 

test du Chi-deux et le niveau de signification fixé à P 

< 0,05. Ensuite, une analyse multivariée utilisant le 

modèle de régression logistique, a été effectuée en 

se basant sur les résultats significatifs de l'analyse 

univariée (le niveau de signification fixé à P <0,02). La 

séroprévalence du BTV a été considérée comme la 

variable dépendante et les facteurs de risque 

significatifs comme les variables indépendantes. 

Résultats 

1- Séroprévalence de la FCO  

Parmi les 3314 échantillons, 1330 sérums ont 

montré la présence d’anticorps contre le BTV par la 

technique cELISA. La séroprévalence globale du FCO 

chez les ovins en Tunisie était de 40,1 % (1330/3314 

; IC 95 % : 38,4 %, 41,8 %). La séroprévalence était 

répartie de manière homogène (P = 0,5591) entre les 

quatre catégories de zones à risque et aucune 

variation significative n'a été détectée. Cette 

séroprévalence était de 41,2 % (306/743 ; IC 95 % : 

37,6-44,7 %), 40,8 % (346/848 ; IC 95 % : 37,4-44,1 

%), 40,6 % (361/890 ; IC 95 % : 37,3 %, 43,7 %), 38,1 

% (317/833 ; IC 95 % : 34,7 %, 41,3 %) dans les zones 

à risque très élevé, élevé, faible et négligeable, 

respectivement (Tableau 1). 

Tableau 1 : Séroprévalence de la FCO en Tunisie 

selon les zones à risque 

LCL, limite inférieure de confiance ; UCL, limite 

supérieure de confiance. 

La séroprévalence a significativement varié en 

fonction des gouvernorats (P=0,000000). En effet, la 

séroprévalence la plus faible (20,5% (41/200)) a été 

enregistrée à Jendouba (nord-ouest de la Tunisie). 

Des valeurs élevées de séroprévalence ont été 

observées dans les gouvernorats du centre (Kairouan 

62,8% (125/199) et Sousse 56% (56/100)), les 

gouvernorats du sud (Tataouine (73,4% (36/49)) et 

ceux du nord (Le Kef (58,8% (53/90) et Manouba 

48,9% (48/98)) (Figure 2). 

 

Figure 2 : Répartition de la séroprévalence de la 

FCO chez les ovins en fonction des gouvernorats 

2-Facteurs de risque associés à la séroprévalence de 

la FCO 

L'analyse univariée a montré que six facteurs parmi 

les quatorze analysés sont statistiquement associés 

à la séroprévalence de la FCO. Les animaux les plus 

âgés (> 48 mois) étaient les plus touchés par la FCO 

et semblaient plus à risque que les jeunes animaux 

(P=0,0000).  

Les facteurs de risque suivants : logement 

(intérieur/extérieur), système de production, taille 

du troupeau, présence du vecteur, historique de la 

FCO dans l'exploitation, semblent être associés de 

manière très significative à la séroprévalence de la 

maladie (P<0,05) (Tableau 2). Cependant, la race, la 

proximité des zones humides, la présence d'eau 

stagnante, le pâturage près des zones humides, 

l'introduction de nouveaux animaux, la présence de 

FCO dans les fermes voisines, l'échange d'animaux et 

la présence de bovins dans la ferme se sont avérés 

non significatifs.  

Le tableau 3 présente les résultats du modèle final 

de régression logistique. Les animaux les plus âgés 

(plus de 48 mois) présentent un risque presque deux 

fois plus élevé (OR = 1,6, IC 95 % = 1,33-1,93) d’être 

infecté. 

Catégorie de 
risque 

Positif TOTAL 
Séropré
valence 

95% 
LCL 

95% 
UCL 

TRES ELEVE 306 743 41.2 37.6 44.7 

ELEVE 346 848 40.8 37.4 44.1 

FAIBLE 361 890 40.6 37.3 43.7 

NEGLIGEABLE 317 833 38.1 34.7 41.3 

TOTAL 1330 3314 40.1 - - 
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Tableau 2 : Analyse univariée (Chi-deux) des facteurs de risque associés à la séroprévalence de la FCO en 

Tunisie.  

    Variable                                                      Groupe  Négatif Positif Total  P 

       Age         Classe 1 (<24 mois) 1007 584 1591 0.0000* 

Classe 2 (>= 24 and <=48 mois) 636 425 1061 

 Class 3 (> 48 mois) 341 321 661  

         Race Barbarine  418 310 728 0.18 

Queue fine de l’ouest 1039 654 1693 

Noir de Thibar 129 101 230 

Autres 398 265 663 

Logement  Intérieur  220 189 409 0.008* 

Extérieur 1764 1141 2905 

Système de production Extensif 662 437 1099 0.01* 

Intensif 282 147 429 

Semi-intensif 1040 746 1786 

Proximité des zones humides Oui  1354 914 2268 0. 8 

Non  630 416 1046 

Présence des eaux stagnantes Oui 465 295 760 0.4 

Non  1519 1035 2554 

Taille du troupeau  Grand  462 357 819 0. 02* 

Moyen  1005 670 1675 

Petit  517 303 820  

Pâturage à côté des zones 
humides 

Oui 624 436 1060 0.4 

Non 1360 894 2254 

Introduction des nouveaux 
animaux 

Oui 427 289 716 0.9 

Non 1557 1041 2598 

 Historique de la FCO dans 
l'exploitation 

Oui 85 91 176 0.001* 

Non  1899 1239 3128 

Présence de la FCO dans les 
fermes voisines 

Oui 37 33 70 0.2 

Non 1737 1117 2854 

Echanges d’animaux Oui 369 269 638 0.2 

Non 1615 1061 2676 

Présence de bovins dans la 
ferme 

Oui  570 393 963 0.6 

Non 1414 937 2351  

Présence du vecteur  Oui  987 726 1713 0.007* 

Non 997 604 1601  

 

Tableau 3 : Analyse multivariée des facteurs de risque associés à la séroprévalence de la FCO en Tunisie 

Variable Groupe OR            95%C.I. P 

Age  Réf. Classe 1   
 

Classe 2  1.17 0.99-1.37  0.06 

Classe 3 1.6 1.33-1.96 <0.001 

Système de production Réf.=Extensif    

Intensif 0.66 0.51-0.85 0.001 

Semi-intensif 0.95 0.81-1.13 0.58 

Logement    extérieur /intérieur 0.72 0.58-0.89 0.002  

Historique de la FCO dans l'exploitation Oui/Non 1.46  1.07-1.99   0.01 

Taille du troupeau Réf. Grand     

Moyen  0.82 0.68-0.98   0.03 

Petit 0.72 0.59-0.9 0.003 

Présence du vecteur  Oui/Non 1.24 1.08-1.43 0.003 
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3- Typage et identification des souches 

Un total de 200 échantillons positifs en Elisa a été 

analysé par l'épreuve de séroneutralisation virale 

(VNT) pour déterminer les sérotypes circulants du 

BTV. Les résultats ont montré que 105 échantillons 

présentent des anticorps neutralisants contre l’un ou 

plusieurs des sérotypes suivants : BTV-1, BTV-2, BTV-

3, BTV-4 et BTV-26. Les titres ont varié entre 1:10 et 

plus de 1:640. Le BTV-1 était le sérotype le plus 

répandu (33,3%), suivi du BTV-3 (13,3%), BTV-2 

(8,6%), BTV-4 (3,8%) et du BTV-26 (1%). Nous avons 

constaté que 60% (63/105) des échantillons 

présentaient des anticorps neutralisants contre un 

seul sérotype. Des coïnfections doubles, triples ou 

quadruples dans 40% des échantillons ont été mises 

en évidence. Parmi ces coïnfections, la combinaison 

BVT-1 et BTV4 est la plus prédominante (14 

échantillons), suivie par la circulation simultanée de 

BTV1 et BTV2 (9 échantillons).  Dans les gouvernorats 

du centre, des coïnfections avec quatre sérotypes 

(BTV-1, BTV-2, BTV-3, BTV-4) ont été observées 

(figure 3).  

 

Figure 3 : Sérotypes du virus de la fièvre catarrhale 

du mouton circulant en Tunisie, en fonction du 

résultat de l'épreuve de neutralisation. Le BTV1 est 

le seul sérotype qui a été détecté dans les 

gouvernorats du nord-ouest (Siliana et Beja). Le 

BTV26, mis en évidence pour la première fois chez 

les ovins, a été trouvé dans le nord (gouvernorat de 

Bizerte), le centre (gouvernorats de Sousse et Sfax) 

et le sud de la Tunisie (gouvernorats de Médenine, 

Gafsa). 

Discussion  

Cette étude vise la détermination de la 

séroprévalence de la FCO en Tunisie et la distribution 

des sérotypes circulants en adoptant une méthode 

d’échantillonnage basée sur le risque. Cette 

approche a été approuvée et récemment appliquée 

à la fièvre aphteuse en Tunisie (Diaw et al., 2020). Le 

programme actuel de surveillance de la fièvre 

catarrhale du mouton, en Tunisie, est basé sur la 

composante passive qui repose sur la détection de 

suspicions cliniques. Cependant, dans un contexte 

caractérisé par des changements climatiques en 

perpétuelle évolution, en plus des mouvements 

incontrôlés d'animaux, la surveillance passive seule 

ne pourrait être efficace. Dans cette situation, Il est 

fortement recommandé de compléter la surveillance 

passive existante par une surveillance basée sur le 

risque afin d'augmenter les chances de détection des 

maladies et réduire les couts relatifs aux enquêtes 

(Mastin et al., 2020). Dans cette étude, des 

prélèvements de sang ont été collectés à partir 

d’ovins dans 67 secteurs, classés en quatre 

catégories de risque (négligeable, faible, élevé et très 

élevé). Il s'agit de la première étude qui utilise 

l'échantillonnage basée sur le risque.  

D’une manière générale, le taux de séroprévalence 

de la FCO était de 40,1% chez les ovins, taux 

considéré élevé par rapport aux valeurs rapportées 

dans des études précédentes, menées chez les ovins 

au Maroc (33,3%-37%) (Drif et al. 2014), en Algérie 

(Moustafa et al. 2016) (5.7%) et en Éthiopie (30,6%) 

(Abera et al., 2018) ; mais, il demeure inférieur aux 

valeurs observées en Libye (50,3%) (Mahmoud et al., 

2019), en Iran (76,4%) (Hasanpour et al. 2008), au 

Pakistan (44,2%) (Sohail et al., 2018) et en Arabie 

saoudite (Yousef et al., 2012). Bien que la vaccination 

contre la FCO en Tunisie ait été arrêtée depuis 2017, 

la séroprévalence trouvée dans cette étude doit être 
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interprétée avec prudence car une partie des 

animaux échantillonnés étaient âgés de plus de 4 ans 

et la persistance des anticorps vaccinaux a été déjà 

décrite dans des études antérieures. De plus, les 

informations sur l'origine des animaux n'étaient pas 

toujours disponibles.    

Des taux de séroprévalence élevés ont été détectés 

dans les quatre catégories de zones à risque. Ces 

résultats suggèrent que les animaux séropositifs à la 

FCO sont largement distribués dans l'ensemble du 

pays. Généralement, il est connu que la propagation 

et la transmission du BTV dépendent fortement de la 

densité des espèces sensibles et des conditions 

climatiques (Brand et al. 2017). Cependant, les 

mouvements des animaux et de l’homme peuvent 

également jouer un rôle important dans la 

propagation de la maladie et l'établissement de 

nouveaux foyers dans des zones non précédemment 

infectées (Sumner et al. 2017, Mintiens et al. 2008, 

Turner et al. 2012).  

Les valeurs les plus élevées de la séroprévalence ont 

été enregistrées dans le centre de la Tunisie 

(gouvernorat de Kairouan et Sousse) et les 

gouvernorats du nord (Manouba).  Il a été rapporté 

que Culicoides imicola, le principal vecteur de la FCO, 

est l'espèce la plus abondante dans le centre et le 

nord de la Tunisie (Hammami et al., 2008, Slama  et 

al., 2017 ).  De même, dans le sud de la Tunisie 

(gouvernorat de Tataouine), un nombre élevé 

d’échantillons d’ovins était séropositifs à la FCO. La 

présence d'échantillons séropositifs dans le 

gouvernorat de Tataouine et dans le sud tunisien 

pourrait être liée à l'introduction informelle 

d'animaux provenant des pays voisins puisque le 

vecteur principal de la FCO (Culicoides imicola) n'a 

pas été détecté dans le sud (Hassine et al 2017). Il a 

été signalé que le mouvement des animaux à travers 

les frontières pourrait affecter la distribution de la 

séroprévalence de la FCO (Elmahi et al., 2020). Ainsi, 

Lorusso et al., dans une étude menée en Tunisie, ont 

détecté une nouvelle souche du virus de la FCO, 

nommée BTV-Y TUN2017 dont le séquence a été 

possible à partir d’ovins originaires de Libye (Lorusso 

et al., 2018). Que ce soit le mouvement des animaux 

ou la présence du vecteur, notre présente étude met 

en évidence un taux de séroprévalence élevé de la 

FCO chez les ovins en Tunisie. 

Quatorze facteurs de risque ont été étudiés par 

l'analyse univariée et multivariée ; seuls six facteurs 

ont été associés à la variation de la séroprévalence 

de la FCO. Une association statistiquement 

significative entre l'âge et la séroprévalence de la 

FCO a été détectée, indiquant un accroissement de 

la séropositivité avec l’augmentation de l’âge des 

animaux. Ce résultat est comparable à celui d’autres 

études menées dans différents pays (Yilma al., 2015 ; 

et Christie ; 2010 ; . Mohammadi et al., 2012 ; 

Mahmoud et al., 2014). Contrairement aux études 

menées par Mozaffari et al., en Iran (Mozaffari et al., 

2012), qui n’ont pas mis en évidence une association 

entre l'âge et la séroprévalence de la FCO n'a été 

trouvée.  

En ce qui concerne l'historique de la FCO et la 

présence du vecteur dans l’élevage, une relation 

significative entre la séroprévalence et les 

précédents foyers de FCO et la présence du vecteur 

a été démontrée dans cette étude. Nous avons 

également démontré une association significative 

entre la séroprévalence de la FCO et la taille du 

troupeau. Notre résultat suggère que la taille du 

troupeau pourrait être un facteur protecteur vu que 

la séropositivité diminue avec l'augmentation du 

nombre de moutons dans la ferme. Un résultat 

similaire a été trouvé dans des études menées en 

Espagne évaluant le risque lié au sérotype BTV-1 

(Pascual-Linaza et al., 2014) et au Népal (Gaire et al., 

2014). Contrairement à nos résultats, il a été 

antérieurement rapporté que la séroprévalence 

diminuait significativement avec l'augmentation du 

nombre d’ovins dans l'exploitation (Carvelli et al., 

2019). 

Cette étude a également évaluée l'effet du système 

de production sur la séroprévalence de la FCO. Nous 

avons trouvé une séroprévalence élevée dans le 

système semi-intensif et un faible taux d'infection 

dans le système intensif, suggérant que le risque lié 

à l’infection par la FCO varie en fonction des 

systèmes de production. Ceci est en accord avec le 

résultat trouvé par Pascual-Linaza et al., dans une 

étude menée en Espagne en 2014 (Pascual-Linaza et 
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al., 2014). En outre, les pertes économiques dues à 

la FCO sont plus élevées dans les exploitations semi-

intensives que dans les autres systèmes de 

production (Senthil Kumar et al., 2020). Ce résultat 

peut être expliqué par le fait que dans le système 

intensif, les élevages ont une meilleure gestion en ce 

qui concerne la prévention et le contrôle des 

maladies et les mesures de biosécurité.  

En ce qui concerne les pratiques d’élevage 

(hébergement à l'intérieur/extérieur des animaux), 

une séroprévalence élevée de la FCO a été détectée 

dans les exploitations où les animaux étaient 

hébergés à l'intérieur par rapport à celles en plein 

air. Notre résultat est en accord avec les études 

précédentes qui ont démontré que les animaux à 

l'intérieur sont plus susceptibles d'être exposés à des 

vecteurs infectés et à l'infection par le BTV (Adam IA 

et al 2014).  Cependant, le comportement de 

Culicidés (à l'intérieur et à l'extérieur du bâtiment) 

est fortement influencé par la température et les 

conditions climatiques (Jess et al., 2018) et la 

séroprévalence élevée trouvée dans notre étude 

chez les animaux gardés à l'intérieur des bâtiments 

pourrait être due à la présence du vecteur à 

l'intérieur des bâtiments surtout que l'enquête a été 

menée durant les mois de novembre, décembre et 

Janvier. Culicoides imicola, qui est le principal 

vecteur en Tunisie, était plus abondante à l'intérieur 

qu'à l'extérieur des bâtiments dans une étude 

menée en Europe Occidentale (Viennet  et al.,  2012). 

En Italie, Magliano et al., ont confirmé que les 

Culicoides sont aussi actifs à l’intérieur qu’à 

l’extérieur des locaux d’élevage (Magliano et al., 

2018). Le comportement endophile de nombreuses 

espèces de Culicoides a été rapporté dans de 

nombreuses études à travers le monde. En Belgique, 

les Culicoides piégés à l'intérieur étaient 15 à 22 fois 

plus nombreux que dans les environnements 

extérieurs (Zimmer et al., 2010).  Baldet et al., dans 

une étude menée en France ont décrit pour la 

première fois l'activité intérieure de plusieurs 

espèces de Culicoides telles que C. obsoletus/C. 

scoticus et C. dewulfi connues par leur activité 

extérieure (Baldet et al., 2006). Dans l'Est de la 

Slovaquie, une forte abondance de C. punctatus et C. 

newsteadi a été détectée à l'intérieur, ce qui suggère 

une variation du comportement de ces espèces 

pendant l’année (Sarvašová et al., 2016).  Dans 

l'ensemble, il y a un besoin crucial de faire pousser 

les investigations pour faire progresser les 

connaissances sur l'écologie des espèces de 

Culicoides dans le contexte tunisien afin de mieux 

contrôler la maladie. 

Selon les résultats de la séro-neutralisation, parmi 

les 200 échantillons analysés, 105 prélèvements ont 

présenté des anticorps neutralisants contre 5 cinq 

sérotypes. Les échantillons positifs en cELISA n’ont 

pas été tous analysés pour des raisons économiques 

car la technique est coûteuse. Les anticorps 

neutralisants contre BTV-1, BTV2, BTV3, BTV-4, BTV-

6, BTV-8, BTV-9, BTV-14, BTV-15, BTV-16, et BTV-26 

ont été mesurés car il s’agit des principaux sérotypes 

circulant dans la région méditerranéenne (Kundlacz 

et al., 2019 ; Mahmoud et al., 2019 ; Nomikou et al., 

2009). Comme attendu, les résultats ont révélé la 

présence de quatre sérotypes (BTV-1, BTV-2, BTV-3 

et BTV-4) qui ont été déjà isolés en Tunisie et ce lors 

des précédentes épizooties. La co-circulation de 

plusieurs sérotypes (2, 3 ou 4 sérotypes) du virus de 

la FCO dans la même localisation et chez le même 

animal a été considérée comme un potentiel facteur 

de risque pour les réassortiments génétiques qui 

pourraient générer de nouveaux sérotypes 

(Guimarães et al., 2017). Dans cette étude, le BTV-1 

était le sérotype le plus répandu avec 33,3% des 

échantillons analysés, ce qui suggère sa persistance 

malgré les campagnes de vaccination précédentes.  

Le fait marquant de la présente étude est la 

détection du BTV-26 pour la première fois en Tunisie. 

Ce sérotype a été rapporté pour la première fois chez 

des ovins au Koweït (Maan et al., 2011). Les 

principales caractéristiques de ce sérotype étaient sa 

transmission directe entre chèvres en absence du 

vecteur et de signes cliniques (Batten et al., 2014 ; 

Maclachlan et al., 2015).  La détection du sérotype 

BTV-26 pour la première fois en Tunisie n'était pas 

surprenante puisque ce sérotype a circulé 

récemment en Libye. Il a été signalé que le BTV-26 

est introduit en Libye à travers les mouvements 

illégaux et incontrôlés d'animaux (Mahmoud et al., 

2019). Sa présence dans le gouvernorat de 

Médenine est en faveur de son introduction en 
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Tunisie à partir de la Libye par des mouvements 

illégaux d'animaux. La présence de ce sérotype dans 

le centre (gouvernorats de Gafsa, Kairouan, Sousse 

et Sfax) et dans le nord de la Tunisie (gouvernorat de 

Bizerte) pourrait s'expliquer par sa propagation à 

partir du Médenine vers les autres gouvernorats par 

le biais des mouvements commerciaux d’animaux.  Il 

a été démontré que la mobilité des animaux au 

niveau national se produit dans tout le pays avec une 

concentration dans le centre et le nord où plusieurs 

marchés aux bestiaux sont qualifiés de super-

spreaders de maladies (Baccar et al., 2018). Dans 

cette situation, la Tunisie est en risque permanent 

d'introduction de nouveaux sérotypes de la FCO 

comme les sérotypes BTV-9 et BTV-16, identifiés en 

Libye (Mahmoud et al., 2019) et BTV-8, BTV-14 et 

BTV-16, détectés au Maroc (Drif et al., 2018 ; 2014).  

Cette étude a mis en évidence des lacunes dans les 

connaissances de la maladie telle que la spécificité 

du vecteur (abondance, comportement dans 

différentes conditions climatiques et compétence 

d'autres espèces de Culicoïdes) et les sérotypes 

circulants de la FCO. Ces lacunes ont un impact 

considérable sur le contrôle et la maitrise de la 

maladie. Par conséquent, des investigations plus 

poussées sont fortement recommandées pour 

confirmer l'origine des nouveaux sérotypes identifiés 

(BTV-26) et ceux qui pourront être introduits ainsi 

que leur voie de propagation d’une part, et pour 

améliorer les connaissances sur l'écologie du vecteur 

principal et les autres espèces potentielles d’une 

autre part. 

Conclusion  

Les résultats de cette étude indiquent une 

séroprévalence élevée de la FCO chez les ovins et la 

présence de la maladie dans plusieurs gouvernorats. 

L'âge, le système de production et la taille du 

troupeau représentent les facteurs de risque 

potentiels, influents l'infection des ovins par la FCO. 

Cinq sérotypes ont été détectés dans cette étude et 

la coïnfection par plusieurs sérotypes a été aussi 

mise en évidence.  Malgré le risque lié aux 

changements climatiques et la circulation de 

nombreux sérotypes dans les pays voisins, la 

campagne de vaccination de masse a été arrêtée 

depuis 2017. Le contrôle de cette maladie 

enzootique est devenu un défi pour les services 

vétérinaires. Pour cela, la surveillance et le contrôle 

de la FCO devront être renforcés par la mise en place 

d'une surveillance sentinelle systématique et d'un 

système d'alerte précoce pour les variables 

climatiques ainsi que la mise en place d'une base de 

données relative aux mouvements des animaux. Il 

est aussi fortement recommandé d’intégrer 

l’approche de la surveillance basée sur le risque, 

couplée à la surveillance passive.  
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