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AVIS 

de l’Agence nationale de sécurité sanitaire  
de l’alimentation, de l’environnement et du travail 

relatif à l’ « analyse des risques pour la santé humaine et animale liés aux 
tiques du genre Hyalomma en France » 

L’Anses met en œuvre une expertise scientifique indépendante et pluraliste. 
L’Anses contribue principalement à assurer la sécurité sanitaire dans les domaines de l’environnement, du travail 
et de l’alimentation et à évaluer les risques sanitaires qu’ils peuvent comporter. 
Elle contribue également à assurer d’une part la protection de la santé et du bien-être des animaux et de la santé 
des végétaux et d’autre part à l’évaluation des propriétés nutritionnelles des aliments. 
Elle fournit aux autorités compétentes toutes les informations sur ces risques ainsi que l’expertise et l’appui 
scientifique technique nécessaires à l’élaboration des dispositions législatives et réglementaires et à la mise en 
œuvre des mesures de gestion du risque (article L.1313-1 du code de la santé publique).  
Ses avis sont publiés sur son site internet. 

 
L’Anses s’est autosaisie le 4 mars 2020 pour la réalisation de l’expertise suivante : analyse 
des risques pour la santé humaine et animale liés aux tiques du genre Hyalomma en France. 

1. CONTEXTE ET OBJET DE L’AUTO-SAISINE 

Les populations de tiques du genre Hyalomma sont considérées en augmentation sur une 
partie de leur aire de répartition, qui semble s'étendre en Europe depuis la fin du XXe siècle. 
La tique Hyalomma marginatum est présente en Corse depuis plusieurs décennies et est 
considérée comme une espèce invasive en France continentale, de récentes publications 
confirmant son installation sur le littoral méditerranéen. D’autres espèces du genre Hyalomma 
sont également présentes en France : H. scupense en Corse et sur le continent, et H. 
lusitanicum sur le continent également, d’après des données récentes. 
Cette évolution est préoccupante, car ces tiques sont vectrices de nombreux agents 
pathogènes responsables de maladies pour l’être humain (notamment du virus de la fièvre 

http://www.anses.fr/
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hémorragique de Crimée Congo – FHCC – ou de Rickettsies) et de maladies animales 
(notamment Babesia caballi, responsable de la piroplasmose équine). 
Le virus de la FHCC (CCHFV) est responsable, chez l’être humain, de flambées de fièvre 
hémorragique sévère, dont le taux de létalité varie de 5 à près de 30 %. Une séroprévalence 
du CCHFV (de l’ordre de 10 %) a été mise en évidence chez des ruminants domestiques en 
Corse dès 2014-2016, sans qu’aucun cas humain n’ait encore été observé. En 2016, deux cas 
humains autochtones de FHCC ont été confirmés pour la première fois en Europe de l’Ouest, 
en Espagne. Une étude rétrospective a montré qu'un cas de FHCC était survenu dans la 
même province en 2013. Depuis, des cas de FHCC, dont certains mortels, sont rapportés 
quasiment tous les ans (en 2018, 2020, 2021 et 2022) en Espagne. D’autre part, la circulation 
du virus est en recrudescence dans la région des Balkans et en Turquie. 
C’est pourquoi l’Anses s’est autosaisie le 4 mars 2020 afin d’analyser les risques liés aux 
tiques du genre Hyalomma en France pour la santé humaine et la santé animale.  
 
L’objectif de cette auto-saisine est de réaliser un état des connaissances sur les tiques du 
genre Hyalomma et les principaux agents pathogènes transmis par ces tiques, ainsi qu’une 
évaluation de la probabilité d’introduction du virus de la FHCC en France continentale. La 
présente expertise, s’appuyant sur une recherche bibliographique approfondie, une analyse 
de la littérature et les connaissances d’experts, avait ainsi pour but de répondre aux questions 
suivantes : 

1) Quelles sont les données disponibles sur la présence des tiques du genre Hyalomma 
en France (en métropole et dans les départements et régions d’Outre-mer - DROM) ? 
Comment améliorer la surveillance de ces tiques [surveillance acarologique active 
(programmée) et/ou passive (évènementielle), à l’aide de projets de science citoyenne 
tels que CiTique] ? Quels sont les facteurs favorisant leur extension ? 

2) Quels sont les agents pathogènes pour l’animal et/ou l’être humain susceptibles d’être 
transmis par les tiques du genre Hyalomma (qu’ils soient exotiques ou déjà présents) 
en France métropolitaine et dans les DROM ? 

3) Quelle est la probabilité d’introduction du virus de la FHCC en France continentale via 
les tiques Hyalomma dans un contexte de changements climatiques et de 
mondialisation des échanges ? 

4) Quelles sont les différentes mesures de prévention et de lutte anti-vectorielle possibles 
contre les tiques du genre Hyalomma ? Quelle est leur efficacité ? 

5) Quelles sont les données disponibles sur les mesures de gestion envisageables en cas 
de circulation virale (chez l’être humain ou les animaux) ou d’apparition de cas humains 
de FHCC et leur efficacité ? 

2. ORGANISATION DE L’EXPERTISE 

2.1. Expertise collective 

L’expertise a été réalisée dans le respect de la norme NF X 50-110 « Qualité en expertise – 
Prescriptions générales de compétence pour une expertise (Mai 2003) ».  
L’expertise relève du domaine de compétences du comité d’experts spécialisé (CES) « Santé 
et bien-être des animaux » (CES SABA) et du GT « Vecteurs », le CES SABA pilotant 
l’expertise. L’Anses a confié l’expertise au GT « Hyalomma ». Les travaux ont été présentés 
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au CES et au GT « vecteurs », tant sur les aspects méthodologiques que scientifiques entre 
juin 2020 et décembre 2022. Ils ont été adoptés par le CES « SABA » le 10 janvier 2023. 
L’Anses analyse les liens d’intérêts déclarés par les experts avant leur nomination et tout au 
long des travaux, afin d’éviter les risques de conflits d’intérêts au regard des points traités dans 
le cadre de l’expertise. Les déclarations d’intérêts des experts sont publiées sur le site 
internet : https://dpi.sante.gouv.fr/. 
 

2.2. Cadre et limites de l’expertise 

Pour répondre aux différentes questions de la saisine, les experts ont : 
- dressé la liste de l’ensemble des espèces de tiques du genre Hyalomma décrites à ce 

jour et analysé l’ensemble des agents pathogènes associés à ces tiques dans la 
littérature ; 

- sélectionné une liste restreinte d’espèces les plus susceptibles d’être introduites sur le 
territoire français et évalué de manière qualitative leurs probabilités d’introduction et 
d’installation sur le territoire français en envisageant différents scénarios ; 

- identifié, après une analyse critique de la littérature, les agents pathogènes transmis 
par les tiques Hyalomma d’intérêt pour le territoire français, notamment le CCHFV 
auquel a été porté une attention toute particulière dans le cadre de ces travaux, et 
évalué la probabilité d’exposition des êtres humains et/ou des animaux au CCHFV et 
aux autres agents pathogènes sur le territoire français ; 

- identifié les données et dispositifs de surveillance, de lutte et de prévention existants. 
 
Concernant les probabilités d’exposition aux agents pathogènes transmis par les tiques 
du genre Hyalomma, seule la transmission vectorielle, c’est-à-dire par la piqûre de 
tique, a été évaluée dans le cadre de la présente expertise. Les autres voies de 
transmission, comme le contact direct avec du sang infecté, bien qu’évoquées dans le 
rapport associé à cet avis, n’ont pas été inclues dans l’évaluation. 
 

2.3. Méthodologie et moyens mis en œuvre 

• Recherches bibliographiques 
L’expertise des membres du GT « Hyalomma » a été mobilisée pour la rédaction du rapport. 
Ceux-ci ont sélectionné les articles et documents les plus pertinents pour documenter ce 
rapport. Des recherches bibliographiques ont été effectuées pour les sujets nécessitant un 
approfondissement, tel que la transmission vectorielle des différents agents pathogènes par 
les tiques du genre Hyalomma. Dans ce cas, les recherches bibliographiques ont été menées 
sur Scopus® et PubMed®. 

• Auditions et données complémentaires 
Pour compléter les données issues de la littérature scientifique, les membres du GT ont 
également auditionné des experts extérieurs susceptibles d’apporter des informations et des 
données utiles à l’expertise (voir liste des personnes auditionnées dans le Tableau 1 p.9 du 

https://dpi.sante.gouv.fr/
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rapport) et utilisé les données officielles disponibles (rapports institutionnels, données issues 
des saisies des douanes, base de données TRACES-NT1). 

• Analyses qualitatives 
Afin d’évaluer les différentes probabilités d’introduction des tiques du genre Hyalomma et 
d’exposition aux agents pathogènes sur le territoire français, les experts ont estimé ces 
probabilités sur la base des niveaux de risque proposés dans le rapport d’expertise de l’AFSSA 
(2008), pondérés par des indices d’incertitudes. 

• Prise en compte des incertitudes 
Les principales sources d’incertitudes de l’expertise ont été identifiées, en se fondant sur la 
typologie et les recommandations du GT de l’Anses « Méthodologie en évaluation des 
risques » (GT MER). Elles sont répertoriées dans le Tableau 8, p.90 du rapport d’expertise. 

3. ANALYSE ET CONCLUSIONS DU CES SABA ET DU GT HYALOMMA 

Le CES SABA et le GT Hyalomma rappellent que le présent avis est associé à un rapport 
d’expertise collective qui développe l’ensemble de l’argumentaire des réponses aux questions 
posées dans la saisine. 

3.1. Les tiques du genre Hyalomma 

3.1.1.  Présentation générale 

Les tiques du genre Hyalomma font partie de la famille des tiques dures (Ixodidae). Il en existe 
27 espèces, présentes sur l’ensemble du globe, hormis le continent américain et d’Océanie. 
Leur distribution est conditionnée par leurs préférences écologiques pour les climats secs 
(xérophilie) avec une période chaude supérieure à trois mois (déserts tropicaux et tempérés, 
zones désertiques, zones tropicales ouvertes et zones méditerranéennes). Outre l’excès 
d’humidité, le facteur limitant leur distribution semble être un seuil de température critique 
pendant une durée définie, paramètres en-deçà desquels leur développement n’est plus 
possible. 
Les tiques du genre Hyalomma sont, comme toutes les tiques, des hématophages stricts et 
présentent trois stases de développement : les larves, les nymphes et les adultes (mâles et 
femelles). Dans leur majorité, les tiques du genre Hyalomma ont un cycle triphasique (chaque 
stase doit trouver un hôte sur lequel se gorger). Les adultes ont la particularité d’avoir un 
comportement dit « chasseur » lors de la recherche de leurs hôtes vers lesquels ils se dirigent 
activement après les avoir repérés (par les vibrations du sol, le gaz carbonique expiré, les 
odeurs émises, la vue, etc.). 
Outre la transmission d’agents pathogènes, les tiques peuvent également, du simple fait de 
leur piqûre, représenter un danger pour les animaux comme pour les êtres humains en tant 
qu’ectoparasite (spoliation sanguine). Dans ce cadre, elles ont surtout un impact important en 
santé animale et peuvent être responsables de pertes économiques conséquentes pour les 
éleveurs. 
  

                                                
1 TRAde Control and Expert System New Technology / Système expert de contrôle des échanges Nouvelles 
Technologies 
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3.1.2.  Rôle de vecteur des tiques du genre Hyalomma 

Les tiques sont capables de transmettre de très nombreux agents pathogènes (bactéries, 
parasites et virus), ce qui en fait le deuxième vecteur d’agents pathogènes touchant les 
humains derrière les moustiques, et le premier vecteur en santé animale au niveau mondial. 
Dans la littérature scientifique, de très nombreux agents pathogènes ont été mentionnés 
comme étant transmis ou potentiellement transmis par des tiques du genre Hyalomma. Les 
experts du GT ont réalisé la synthèse de ces études, en analysant rigoureusement le niveau 
de preuve de la transmission vectorielle apporté dans chacune d’entre elles (qui varie d’une 
simple détection d’ADN ou d’ARN dans des tiques collectées dans la nature ou sur des hôtes 
vertébrés, à une démonstration formelle de la transmission expérimentale d’un hôte vertébré 
infecté à un autre hôte vertébré, ainsi qu’à des évidences épidémiologiques apportant un 
niveau de preuve élevé). Ce travail, présenté dans le tableau de l’Annexe 2 du rapport 
d’expertise, a permis d’identifier les agents pathogènes pour lesquels une transmission d’un 
hôte infecté à un hôte initialement sain par piqûre de tique Hyalomma a été formellement 
validée expérimentalement. Ces agents pathogènes sont : le virus de la FHCC, le virus de la 
Peste équine, le virus de l’Encéphalite équine du Venezuela, le virus du West Nile, Theileria 
annulata, Theileria equi, Theileria lestoquardi, Theileria ovis, Babesia occultans, Coxiella 
burnetii, Anaplasma marginale et Rickettsia aeschlimannii. 

3.1.3. Espèces installées en France métropolitaine 

Trois espèces de Hyalomma sont présentes en France : H. marginatum, H. lusitanicum et 
H. scupense.  
Hyalomma marginatum est observée dans tous les pays de la façade méditerranéenne. Elle 
est installée en Corse depuis au moins 60 ans, et depuis 2015 il est certain que l’espèce est 
présente en France continentale. Elle est actuellement installée dans diverses régions du 
pourtour méditerranéen, des Pyrénées-Orientales au Var, mais aussi plus au nord, dans la 
partie méridionale de l’Ardèche. 
Hyalomma scupense a été identifiée en 2014 dans plusieurs communes de Corse. Plus 
récemment, des collectes ont pu mettre en évidence l’existence de populations de 
H. scupense établies également sur le continent, notamment dans le Gard, l’Hérault et les 
Bouches-du-Rhône.  
Hyalomma lusitanicum n’a été identifiée en France continentale qu’en 2022, dans un seul 
site de collecte dans les Bouches-du-Rhône. Il est nécessaire de réaliser des campagnes de 
collecte dans les zones les plus propices à son installation et sur ses hôtes de prédilection, 
pour confirmer son installation. 
Bien que ces trois espèces soient déjà présentes sur le territoire, leur risque d’introduction a 
été évalué dans le cadre de cette expertise, en complément de l’évaluation de leur expansion. 
En effet, des tiques Hyalomma de ces trois espèces et leurs potentiels agents pathogènes 
peuvent être introduits dans des zones géographiques favorables aux Hyalomma sp. où ces 
dernières ne sont pas encore présentes, ce qui pourrait favoriser l’installation de nouvelles 
populations de tiques ou l’introduction d’agents pathogènes.  

3.1.4.  Surveillance, lutte et prévention contre les tiques du genre Hyalomma 

Concernant la surveillance des tiques, actuellement, il n’existe pas en France de 
surveillance programmée à l’échelle de tout le territoire, quelle que soit le genre. Bien que des 
projets de surveillance ou de recherche aient été mis en place afin de collecter des données 
à visée de surveillance, ceux-ci ne sont pas fondés sur un dispositif pérenne et ne sont pas 
représentatifs de l’ensemble du territoire. La surveillance des tiques du genre Hyalomma 
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(qu’elle soit programmée ou événementielle) est un élément essentiel d’anticipation des 
risques d’émergence de nouvelles maladies vectorielles. Celle-ci doit être suffisamment 
sensible pour détecter une potentielle circulation d’agent pathogène avant l’émergence des 
premiers cas chez l’humain ou l’animal. Cela revêt une importance particulière dans le cas de 
la FHCC pour laquelle aucun cas humain autochtone n’a pour l’instant été diagnostiqué en 
France. De plus, pour les virus, une détection chez les tiques peut aussi permettre 
l’identification de souches virales en circulation, ce qui est utile lorsqu’une virémie faible chez 
l’humain et l’animal ne le permet pas. Enfin, la surveillance est indispensable pour orienter la 
lutte anti-vectorielle et évaluer son efficacité. 
Pour lutter contre les tiques du genre Hyalomma, comme contre les autres genres de 
tiques, il n’existe pas à l’heure actuelle de méthode ayant démontré une efficacité 
suffisante. La lutte anti-vectorielle, qui vise à limiter le risque de transmission d’agents 
pathogènes ou les pertes économiques, est fondée sur une combinaison de mesures 
physiques, biologiques, écologiques ou chimiques, dénommée « lutte intégrée ». Bien qu’à ce 
jour la lutte chimique reste prépondérante contre les tiques, cette notion de lutte intégrée tend 
de plus en plus à s’appliquer dans la lutte contre les tiques. De plus, pour faire face à 
l’augmentation de la résistance des tiques aux acaricides (quasi exclusivement utilisés et 
appliqués sur les animaux), il est nécessaire de développer des méthodes alternatives à la 
lutte chimique comme par exemple la lutte biologique, la lutte écologique, la vaccination anti-
tique ou encore les actions visant la réduction du risque de contact. Il faut néanmoins garder 
à l’esprit que celles-ci devront être adaptées non seulement à la biologie et à l’écologie des 
espèces concernées pour lesquelles beaucoup de données manquent encore à ce jour, mais 
aussi aux réalités du terrain en prenant en compte la faisabilité de leur application, ainsi que 
les attentes et l’acceptabilité de la société civile. Ce n’est qu’avec l’adhésion des populations 
concernées et dans le cadre d’une lutte intégrée visant à changer les pratiques (élevage, 
activités humaines dans des zones à risque, etc.), que des solutions de lutte contre les tiques, 
dont les Hyalomma spp., pourront être mises en œuvre. 
Concernant la prévention contre les piqûres de tiques pour l’être humain, en l’absence 
de vaccin2 contre la quasi-totalité des virus transmis par les tiques à l’exception du virus de 
l’encéphalite à tiques (TBEV), la réduction du risque infectieux consiste à sensibiliser les 
populations aux facteurs de risque de piqûre et à promouvoir les mesures individuelles 
de prévention. La prévention contre les piqûres de tiques repose sur l’éviction des zones à 
risque lorsque c’est possible ou des mesures préventives mécaniques (port de vêtements 
protecteurs, etc.) et chimiques (utilisation de répulsifs cutanés avec autorisation de mise sur 
le marché, etc.). Ces mesures sont applicables pour l’ensemble des tiques dures dont 
Hyalomma spp. Cependant, très peu de données existent quant aux circonstances et aux 
niveaux d’exposition et quant à l’efficacité de ces mesures de prévention vis-à-vis des tiques 
du genre Hyalomma.  

3.2. Évaluation de la probabilité d’introduction de tiques Hyalomma sp. en France 

L’introduction et la dispersion géographique et des tiques du genre Hyalomma sur un nouveau 
territoire sont dépendantes des mouvements des hôtes qui les transportent au cours de leur 
repas sanguin. Selon les experts, les possibles modalités d’introduction des tiques du 
genre Hyalomma sur le territoire français sont : l’introduction par un être humain, l’introduction 
par des animaux (sauvages ou domestiques) suite à une action de l’être humain (importations 
légales ou illégales) ou l’introduction par des déplacements naturels d’animaux sauvages 

                                                
2 Au moment de la rédaction de l’avis.  
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(animaux terrestres et oiseaux), lorsqu’ils se font en provenance d’une zone où des tiques du 
genre Hyalomma sont présentes. 

3.2.1. Déroulement de l’évaluation  

Les experts du GT ont analysé et documenté les modalités d’introduction des tiques afin 
d’identifier les modalités les plus à risque et de les évaluer en prenant en compte la 
provenance géographique des hôtes, la durée des déplacements et l’importance des flux des 
déplacements. Ils ont ainsi identifié les espèces ou familles d’hôtes vertébrés les plus 
susceptibles d’être introduites, ainsi que leur provenance. Six modalités « potentiellement à 
risque d’introduction de tiques », décrites ci-dessous, ont été identifiées. Pour chacune, le 
scénario le plus probable a été élaboré en construisant une chaîne évènementielle permettant 
l’évaluation de la probabilité d’introduction la plus fine possible (voir Tableau 11, p.86 dans le 
rapport).  
Devant l’absence de données quantitatives robustes, les experts ont réalisé une évaluation 
qualitative de la probabilité d’introduction en s’inspirant de la méthode Delphi3. Un processus 
d’évaluation en trois étapes a été élaboré par le GT pour in fine évaluer la probabilité 
d’introduction de tiques en prenant en compte les flux d’hôtes. 
Les modalités d’introduction de tiques considérées comme les plus à risque 
Sur la base des informations collectées et présentées dans le rapport d’expertise, les experts 
du GT ont sélectionné les modalités d’introduction suivantes comme étant les plus à risque : 

- déplacements d’humains en provenance d’une zone d’endémie ; 
- importations légales de bovins en provenance d’Espagne ; 
- importations légales de chevaux en provenance d’Espagne ; 
- importations illégales de tortues en provenance du Maghreb ; 
- importations de gibier sauvage (lagomorphes) en provenance d’Espagne ; 
- mouvements d’oiseaux migrateurs en provenance majoritairement d’Afrique. 

 

3.2.2. Analyses qualitatives de la probabilité d’introduction de tiques du genre Hyalomma 
sur le territoire français 

Sur le territoire métropolitain 
La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma par des oiseaux 
migrateurs a été estimée comme très élevée (9 sur 9, selon l’échelle ordinale AFSSA 
20084 allant de 0 à 9, avec une incertitude5 faible). Cette voie d’introduction est la plus 
communément incriminée par la communauté scientifique quant à l’introduction de tiques 
Hyalomma sp. en Europe. En effet, la probabilité pour un oiseau donné d'être infesté par une 
larve du genre Hyalomma juste avant de partir en migration est faible, mais des millions 
d'oiseaux viennent chaque année nicher en France ou transitent par la France suivant de 
nombreux couloirs de migration. Des introductions de tiques, notamment de H. rufipes et H. 
marginatum, interviennent ainsi chaque année en France ou dans les pays voisins. 

                                                
3 La méthode DELPHI est une méthode visant à organiser la consultation d'experts sur un sujet précis, 
souvent avec un caractère prospectif important.  
4 Bdef_01_68.pdf (anses.fr), Une méthode qualitative d’estimation du risque en santé animale, voir p.23 
du rapport. 
5 Sur une échelle adaptée des recommandations Anses (Prise en compte de l'incertitude en évaluation 
des risques) de quatre niveaux : faible, moyen, élevé et absence de données. 

https://www.anses.fr/fr/system/files/SANT-Ra-MethodeRisque.pdf
https://www.anses.fr/fr/system/files/AUTRE2015SA0090Ra.pdf
https://www.anses.fr/fr/system/files/AUTRE2015SA0090Ra.pdf
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La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma par les importations de 
bovins et de chevaux a été estimée comme peu élevée (6 sur 9, avec une incertitude 
moyenne). Les importations de bovins ou de chevaux vivants d’Espagne ne concernent 
qu’entre 4 000 et 8 000 animaux par an, mais ces animaux sont souvent destinés au sud de 
la France, dont le climat est favorable aux tiques du genre Hyalomma. Toutefois, sur la base 
des données disponibles lors de l’évaluation, il n’est pas possible de connaître l’origine 
géographique exacte des importations, ce qui rajoute une incertitude quant à la probabilité que 
les animaux proviennent d’une zone d’endémie. De plus, ces scénarios sont dépendants de 
la qualité des contrôles vétérinaires, des mesures prises lors des importations (examen, 
traitement acaricide, etc.) pour lesquels les informations ne sont pas disponibles et de la 
période d’introduction des animaux. 
La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma par les importations de 
lagomorphes (gibier sauvage) a été estimée comme faible (5 sur 9, avec une incertitude 
élevée). Ces importations sont difficilement quantifiables, mais il existe des preuves 
d’introductions déclarées et non déclarées de lagomorphes en provenance d’Espagne. Il n’est 
cependant pas possible de connaître l’origine géographique exacte des importations.  
La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma par les importations 
illégales de tortues a été estimée comme très faible (4 sur 9, avec une incertitude 
élevée). Les importations frauduleuses de tortues sont facilement réalisées et difficilement 
contrôlables. Toutefois, ces importations étant illégales, elles sont difficilement quantifiables, 
mais des preuves, comme des saisies douanières, montrent des flux en provenance d’Afrique 
du nord (principalement de l’Algérie, du Maroc et de Tunisie).  
La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma par les déplacements 
humains a été considérée comme minime (2 sur 9, avec une incertitude moyenne). Selon 
les experts, la probabilité que la tique soit vue et retirée est élevée, les tiques Hyalomma sp. 
adultes susceptibles de se nourrir sur des humains étant de grande taille. Il n’y a eu à ce jour 
aucun cas recensé en France de tique du genre Hyalomma introduite par un humain, et peu 
de cas documentés à travers le monde. De plus, l'événement "introduction d'une femelle 
gorgée sur un humain dans une zone favorable à sa survie" semble hautement aléatoire. 
 
Sur les territoires ultramarins 
La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma dans les départements 
français d’Amérique ou de l’Océan Indien est estimée comme quasi-nulle à minime (1 à 
2 sur 9, avec une incertitude moyenne). Les tiques du genre Hyalomma sont absentes de 
ces territoires. Concernant les départements de La Réunion ou Mayotte, leur isolement 
géographique et l’absence de voie migratoire d’oiseaux connue entre l’Afrique et Mayotte ou 
La Réunion font penser que la probabilité la plus élevée d’introduction de tiques concernerait 
les importations légales ou illégales d’animaux. Des ruminants, notamment des caprins, sont 
de temps en temps amenés frauduleusement à Mayotte sur des bateaux transportant des 
personnes migrantes au départ des Comores, mais il n’y a pour le moment aucune espèce du 
genre Hyalomma installée dans cet archipel, bien que des bovins potentiellement infestés 
soient régulièrement introduits du continent, notamment de Tanzanie.  
Concernant les départements français d’Amérique, les Amériques étant indemnes de tiques 
du genre Hyalomma et les échanges légaux ou illégaux d’animaux vivants avec les zones 
d’endémie de Hyalomma sp. considérés comme relativement rares, cette voie d’introduction 
semble être anecdotique.  
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Il n’y a pas de voie migratoire connue entre l’Afrique et l’Amérique, toutefois des oiseaux 
pourraient accidentellement y arriver, porteurs de nymphes de H. rufipes notamment, mais 
cette voie d’introduction est également considérée comme anecdotique. 
 
Identification des tiques les plus susceptibles d’être introduites en France  
Compte tenu des six modalités d’introduction évoquées précédemment, des pays d’origine et 
des hôtes incriminés, les tiques les plus susceptibles d’être introduites en France sont :, 
H. aegyptium, H. anatolicum, H. dromedarii, H. excavatum, H. impeltatum, H. rufipes et H. 
truncatum, actuellement non présentes en France, ainsi que H. lusitanicum, H. marginatum et 
H. scupense dont des populations sont déjà installées en France. 
 

3.3. Évaluation de la probabilité d’installation de nouvelles espèces de tiques 
Hyalomma sp. en France 

L’introduction d’un ou de plusieurs individus d’une espèce de tique sur un nouveau territoire 
ne conduit pas systématiquement à l’installation de l’espèce concernée. Pour qu’une espèce 
de tique soit considérée comme installée, il faut que cette dernière soit capable de se maintenir 
mais aussi de se reproduire dans son nouvel environnement, puis de se disperser pour investir 
tous les endroits qui lui sont favorables. 

3.3.1.  Déroulement de l’évaluation 

Du fait que la probabilité d’introduction de ces tiques dans les territoires ultramarins a été 
estimée de quasi-nulle à minime (voir ci-dessus) et que le climat des îles françaises d’outre-
mer et de la Guyane est totalement inadapté aux tiques du genre Hyalomma, les experts ont 
estimé la probabilité d’installation uniquement pour le territoire français métropolitain 
et pour les sept espèces non encore présentes sur ce dernier. 
Les différents facteurs à même d’influencer l’installation de nouvelles populations de tiques du 
genre Hyalomma sur un territoire ont été identifiés par les experts. Chacun de ces facteurs a 
été analysé en fonction de la bio-écologie des sept espèces de Hyalomma les plus 
susceptibles d’être introduites en France : H. anatolicum, H. rufipes, H. aegyptium, H. 
dromedarii, H. excavatum, H. impeltatum et H. truncatum, et des particularités des différentes 
modalités d’introduction évoquées précédemment.  
Les facteurs influençant l’installation des tiques du genre Hyalomma identifiés par les experts 
sont :  

- Facteurs liés aux tiques : espèce introduite, modalités d’introduction de la tique, stase 
de la tique introduite, état de réplétion de la tique introduite, quantité de tiques 
introduites. 

- Facteurs liés à l’environnement : conditions climatiques adaptées, saison d’arrivée, 
couvert végétal adapté, présence/densité d’hôtes adaptés. 

- Facteurs liés aux mesures de prévention et de gestion mises en œuvre : traitement 
acaricide, gestion du couvert végétal. 

3.3.2.  Analyse qualitative de la probabilité d’installation des tiques du genre Hyalomma 
en France métropolitaine 

Parmi les facteurs à même d’influencer l’installation de populations de tiques du genre 
Hyalomma sur le territoire métropolitain français, les experts estiment que ceux liés à la 
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prévention et à la gestion humaine ont un impact très faible, alors que ceux liés aux 
tiques et à l’environnement sont essentiels. De plus, les changements globaux actuels 
(réchauffement climatique, urbanisation, déforestation, etc.) pourraient, en générant des 
conditions propices au développement des tiques, rendre les facteurs environnementaux de 
moins en moins limitants pour l’installation des populations de tiques du genre Hyalomma sur 
le territoire.  
Ainsi, parmi les tiques du genre Hyalomma non présentes sur le territoire français mais à 
risque d’y être introduites, les deux espèces les plus susceptibles de s’installer en France 
métropolitaine en raison du niveau d’adéquation actuel du territoire à leurs exigences 
climatiques et écologiques sont, selon les experts, H. rufipes et H. aegyptium, avec 
toutefois une probabilité d’installation estimée de minime à extrêmement faible (2 à 3 
sur 9) pour ces deux espèces avec une incertitude élevée. La probabilité d’installation pour 
les autres espèces (H. anatolicum, H. dromedarii, H. excavatum, H. impeltatum et H. 
truncatum) pour les mêmes raisons qu’évoquées ci-dessus, a été estimée de nulle à quasi-
nulle (0 à 1 sur 9) avec une incertitude élevée. 

 

3.4. Évaluation de la probabilité d’expansion des espèces de tiques Hyalomma sp. 
déjà présentes en France 

Trois espèces de Hyalomma sont présentes en France : H. marginatum, H. lusitanicum et 
H. scupense. Les informations disponibles sur ces tiques, concernant notamment leur 
distribution actuelle sur le territoire ou les caractéristiques climatiques permettant leur 
installation, sont très lacunaires et hétérogènes. 
Outre le climat et le type d’habitat, d’autres facteurs doivent être pris en compte pour évaluer 
les possibilités d’installation de ces espèces dans de nouvelles zones géographiques. Ces 
facteurs, influençant l’expansion des tiques du genre Hyalomma, identifiés par les experts 
sont notamment et principalement des facteurs liés aux hôtes nécessaires à 
l’accomplissement des phases parasitaires du cycle de la tique, qui vont faire varier les patrons 
et intensités d’expansion, par les préférences d’hôtes des tiques concernées, la disponibilité 
de ces hôtes et leur mode de diffusion.  
À la lumière des connaissances disponibles et considérant ces facteurs, les experts ont 
analysé qualitativement la probabilité d’expansion des populations de H. marginatum, H. 
lusitanicum et H. scupense en France.  
 
Hyalomma marginatum 
L’installation récente sur le littoral de la France continentale, observée depuis 2015, a très 
probablement été permise par l’augmentation avérée des températures estivales. L’espèce 
est inféodée au climat méditerranéen en Europe. Des études sont conduites sur H. 
marginatum depuis plusieurs années par le Cirad (Centre de coopération internationale en 
recherche agronomique pour le développement), qui ont permis de connaître sa bio-écologie, 
les conditions nécessaires à sa survie et son expansion potentielle. Une récente modélisation, 
fondée sur des données de terrain a montré que cette tique, qui a une préférence pour les 
végétations ouvertes de type garrigue ou maquis, n’occupait pas encore toute sa niche 
écologique potentielle.  
Selon les experts, la première expansion probable de H. marginatum sera donc de 
s’établir dans les zones au climat et à la végétation de type méditerranéen encore non 
infestées. De plus, du fait des changements climatiques en cours, les zones au climat 
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méditerranéen vont très probablement s'accroître dans les prochaines décennies en 
augmentant ainsi l’aire de distribution de H. marginatum.  
Une étude sur l’évaluation des préférences trophiques de H. marginatum a conclu qu’elle serait 
globalement généraliste, avec toutefois des spécificités d’hôtes locales en fonction de la nature 
et de la composition des communautés d’hôtes disponibles sur place. Du fait de cette grande 
tolérance et de la diversité des hôtes présents en France, la quête d’un hôte adapté ne 
constitue a priori pas une limitation à son expansion. 
 
Hyalomma lusitanicum 
Hyalomma lusitanicum semble être capable de supporter un climat un peu moins chaud que 
H. marginatum et pourrait s’installer dans des zones où les températures sont un peu moins 
élevées. Toutefois, contrairement à H. marginatum, qui est assez généraliste, H. lusitanicum 
est très dépendante de la présence de l’hôte préférentiel des stases immatures, le lapin de 
garenne (Oryctolagus cuniculus), pour s’installer. Les adultes se fixent a priori 
préférentiellement sur les grands ongulés de la faune sauvage, comme en Espagne, où H. 
lusitanicum est quasi exclusivement trouvée sur le cerf élaphe (Cervus elaphus). Si son hôte 
préférentiel à la stase adulte reste le cerf élaphe en France également, son expansion à la 
stase adulte du fait des mouvements limités des cervidés devrait être faible. 
Selon les experts, l’expansion de cette espèce est en conséquence conditionnée au 
moins autant par la disponibilité de ces hôtes préférentiels (présence de populations 
de lapins) que par le climat (existence d’un climat suffisamment chaud, particulièrement 
en milieu d’été). 
  
Hyalomma scupense 
Hyalomma scupense est décrite comme endophile (vivant essentiellement à l’abri dans les 
étables) alors qu’en Corse, où elle est principalement présente, les bovins parasités sont 
élevés de façon extensive, restant dans les pâturages en extérieur quasiment en permanence. 
Outre ce paradoxe, les données actuelles ne permettent pas de savoir s’il s’agit de populations 
ayant un cycle à deux hôtes (diphasique) ou à un seul hôte (monophasique ou monoxène), 
les deux possibilités existant pour cette espèce, dont les trois stases prennent leur repas sur 
la même espèce d’hôte, essentiellement des bovins. Sa dissémination intervient donc 
majoritairement par échange, vente ou déplacement d’animaux infestés.  
Toutefois, bien que H. scupense soit installée en France et essentiellement en Corse, aucune 
étude sur la bio-écologie de l’espèce, permettant de connaître ses capacités de dispersion, 
n’a pour l’instant été conduite. Compte tenu des lacunes concernant la bio-écologie de 
cette tique et de l’absence d’informations sur les caractéristiques des H. scupense 
installées en France, notamment sur leur caractère endophile ou exophile, selon les 
experts, il n’est pas possible d’évaluer sa future expansion. 
 

3.5. La fièvre hémorragique de Crimée-Congo 

Parmi les pathogènes que les tiques du genre Hyalomma peuvent véhiculer, le GT s’est 
intéressé particulièrement au CCHFV, qui provoque chez l’être humain des flambées de fièvre 
hémorragique virale sévère, avec un taux de létalité parfois élevé. La FHCC figure sur la liste 
de l’Organisation mondiale de la santé (OMS) des maladies infectieuses émergentes les plus 
importantes, susceptibles de provoquer des épidémies majeures et considérée à l'heure 
actuelle comme une maladie prioritaire à potentiel pandémique. Cette infection zoonotique 
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constitue une préoccupation de santé publique dans notre pays, d’autant que l’une des 
principales espèces de tiques vectrices du virus, Hyalomma marginatum, est déjà installée en 
France. 

3.5.1.  Le virus de la FHCC 

Le CCHFV est un virus enveloppé, composé d’un ARN simple brin, de la famille des 
Nairoviridae et du genre Orthonairovirus. Sa distribution se superpose à la localisation des 
tiques du genre Hyalomma, ses réservoirs naturels. C’est l’arbovirus qui présente la plus 
grande diversité au plan génétique, ce qui revêt une importance cruciale en termes de 
diagnostic, particularité qui lui a également permis de s’adapter à de nombreux hôtes.  

3.5.2. Les modes de transmission du virus 

La piqûre d’une tique infectée est considérée comme le principal mode de transmission du 
CCHFV à ses hôtes vertébrés. Bien que très peu de données existent quant aux modalités 
précises de la transmission du CCHFV lors de la piqûre (quantité de virus inoculé, durée de 
fixation de la tique avant inoculation, etc.), en raison notamment des difficultés à travailler avec 
un tel virus (classé dans la liste des micro-organismes et toxines (MOT) et qui nécessite un 
laboratoire de biosécurité de niveau 4), un certain nombre d’indices font penser que la 
transmission de CCHFV intervient très rapidement après la fixation de la tique. 
Outre la piqûre d’une tique porteuse du CCHFV, le mode de transmission à l’être humain 
classiquement rapporté est le contact direct avec le sang ou les fluides corporels d'un animal 
ou d'un être humain virémique, incluant la transmission nosocomiale. 

3.5.3.  La maladie 

Alors que les animaux infectés sont généralement asymptomatiques, les êtres humains 
peuvent développer une infection grave. Les symptômes peuvent être bénins et non 
spécifiques, mais peuvent évoluer vers une phase hémorragique classiquement décrite en 
quatre phases évolutives : une phase d’incubation, une phase pré-hémorragique, une phase 
hémorragique et une phase de convalescence, dont la durée et les symptômes associés 
peuvent varier considérablement. Pour 20 à 50 % des patients, la maladie progresse jusqu’à 
la phase hémorragique. Le taux de létalité de la FHCC est lié à la sévérité du syndrome 
hémorragique et varie entre 5 % et 30 % selon les études. 
Le diagnostic clinique de l’infection par le CCHFV chez l’être humain est difficile car les 
symptômes peuvent être évocateurs mais ne sont pas spécifiques. Le diagnostic de certitude 
est microbiologique par la détection directe par RT PCR (et isolement viral) ou par détection 
indirecte sérologique et doit être réalisé par le CNR des fièvres hémorragiques virales (Unité 
de Biologie des infections virales émergentes, Institut Pasteur, Lyon) en France. 
À ce jour, le traitement de la FHCC symptomatique repose principalement sur les soins de 
support et sur les mesures d’hygiène renforcées telles que recommandées par le 
COREB6  (Figure 33 du rapport d’expertise, p. 124). La ribavirine est le seul antiviral proposé 
pour traiter les patients infectés, dans les 48 premières heures suivant l’apparition des 
symptômes, bien que son efficacité reste discutée. 

                                                
6 Coordination Opérationnelle Risque Épidémique et Biologique : La mission COREB nationale est 
chargée par la DGS et la DGOS d'assurer l'animation des services de maladies infectieuses et tropicales 
(SMIT) des établissements de santé de référence (ESR) pour le risque épidémique et biologique (REB). 
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Les populations les plus à risque d'infection par le CCHFV sont, principalement, les 
personnes en contact avec les animaux de rente ou évoluant dans des écosystèmes 
favorables aux tiques, où elles sont exposées aux piqûres de ces dernières, comme les 
agriculteurs, éleveurs, forestiers, chasseurs, randonneurs, etc. Le personnel soignant, le 
personnels d’abattoirs, les vétérinaires, les éleveurs et les chasseurs sont également 
considérés comme des populations à risque de FHCC, pouvant être exposées à du sang ou 
des fluides corporels d’humains ou d’animaux infectés. Ces derniers représentent d’ailleurs la 
majorité des cas dans les zones d’endémie comme en Turquie.  
En l’absence de vaccin contre la FHCC, outre la protection contre les piqûres de tiques, seules 
des mesures de protection personnelles vis-à-vis des autres voies de contamination 
permettent de réduire le risque infectieux chez l’humain en diminuant l’exposition au virus. 

3.5.4.  Le cycle épidémiologique de la maladie 

La circulation et le maintien du CCHFV dans la nature se fait selon un cycle enzootique 
« tiques – animaux vertébrés – tiques ». Les tiques, une fois infectées, restent porteuses du 
virus toute leur vie par transmission transstadiale, à l’inverse des animaux vertébrés qui ne 
sont virémiques que de manière transitoire. Ainsi, outre leur rôle de vecteur, les tiques du 
genre Hyalomma constituent également un réservoir du virus dans la nature. Les hôtes 
vertébrés impliqués dans le cycle de transmission du CCHFV jouent un rôle essentiel car ils 
introduisent ou disséminent les tiques (infectées ou non) par leurs déplacements, ils amplifient 
les populations de tiques vectrices et ils répliquent le virus et infectent des tiques. 

3.5.5.  Épidémiologie descriptive  

La FHCC est la maladie transmissible par les tiques qui a la répartition géographique la plus 
vaste. D’après les données de l’OMS, les cas humains de FHCC se rencontrent principalement 
en Asie et plus particulièrement en Turquie, en Iran et en Ouzbékistan. Depuis la 
caractérisation de la maladie, moins de 20 000 cas d’infection par ce virus ont été confirmés 
à travers le monde. Les cas sont principalement rapportés en Turquie, dans l’est de l’Europe 
(Russie et Balkans) mais également en Afrique avec des foyers identifiés à l’Ouest 
(Mauritanie), l’Est (Soudan) et en Afrique du Sud. 
 
Dans le rapport d’expertise, les experts ont choisi de détailler les situations rencontrées 
actuellement en Espagne, en Turquie, ainsi qu’en Afrique. Ce choix a été fait en raison de 
l’expérience qu’ont ces régions des épidémies de FHCC, et de leur proximité géographique 
avec la France ou parce qu’ils pourraient constituer une source d’importation du CCHFV en 
France. 
En Espagne, le virus de la FHCC a été détecté pour la première fois en 2010. Cette détection 
a précédé la survenue de deux cas autochtones d’infection en 2016. Depuis, des cas sont 
recensés régulièrement. Il semblerait que la transmission du virus soit causée par la tique 
H. lusitanicum qui présente des taux d’infection supérieurs à H. marginatum, et qui, au stade 
adulte, parasite essentiellement des cerfs, chez qui les séroprévalences pour le virus de la 
FHCC sont élevées. La faune domestique paraît pour l’heure moins touchée mais moins 
étudiée également, alors que d’autres espèces de tiques pourraient introduire le virus dans les 
élevages. Par ailleurs, il est rapporté peu de cas de positivité pour l’espèce H. marginatum 
mais une augmentation de la prévalence chez cette espèce augmenterait les probabilités de 
survenue de cas humains, car elle est réputée avoir plus d’affinité pour l’être humain que H. 
lusitanicum. Outre les cas humains autochtones attestés, les études récentes conduites en 
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Espagne invitent à la vigilance pour la France, en raison de la présence avérée du virus au 
sein de la faune sauvage en France (données acquises au cours de l’expertise) comme en 
Espagne, avec une situation épidémiologique variable dans l’espace et entre les espèces 
étudiées.  
En Turquie, les premiers cas humains sont apparus en 2002. Depuis, ce pays apparaît 
comme une zone endémique vis-à-vis de la FHCC avec un nombre de cas oscillant entre 150 
et 1 400 chaque année. Depuis son émergence, plus de 10 000 cas ont été diagnostiqués 
dans le pays. Le taux de létalité est toutefois un peu plus faible (3 à 5 %) que celui qui a pu 
être rapporté dans certains pays, comme l’Iran. Ceci pourrait être lié à une meilleure 
reconnaissance des cas, à une prise en charge adéquate des malades ou à la circulation de 
souches moins virulentes.  
À l’échelle du continent africain, des cas de FHCC apparaissent très régulièrement. Le 
nombre de cas rapportés est sans doute sous-estimé en raison de l’absence de système de 
surveillance dédié et de moindres capacités diagnostiques. Certains pays, notamment en 
Afrique occidentale, se trouvent être des zones d’hivernage d’oiseaux dont les voies de 
migration passent par la France métropolitaine. Cela constitue une voie d’introduction possible 
du virus sur le territoire français métropolitain. 

3.6. Évaluation de la possibilité d’émergence de la FHCC sur le territoire 
métropolitain français 

3.6.1.  Situation de la FHCC en France 

À ce jour, aucun cas humain de FHCC autochtone n’a été rapporté en France. Cependant, il 
n’y a eu aucune enquête sérologique menée en France chez l’humain. Toutefois, des 
sérologies positives au CCHFV sont retrouvées chez des animaux domestiques et des 
animaux de la faune sauvage dans des proportions suffisantes pour suspecter une circulation 
virale locale dans plusieurs départements du sud de la France (Haute-Corse, Corse-du-Sud, 
Hautes-Pyrénées, Pyrénées-Orientales, Hérault, Gard, Bouches-du-Rhône, Alpes-Maritimes). 
Hormis les départements des Hautes-Pyrénées et des Alpes-Maritimes, les résultats positifs 
coïncident avec les preuves de la présence de populations locales de H. marginatum. 
Toutefois, les études réalisées jusqu’à ce jour n’ont pas mis en évidence la présence du virus 
dans les tiques H. marginatum collectées, ni dans d’autres espèces de tiques collectées sur 
des ruminants domestiques et sauvages. 
Les experts du GT ont étudié différentes hypothèses qui leurs semblaient les plus 
plausibles pour expliquer ce contexte épidémiologique particulier. Il est important de 
noter qu’aucune de ces hypothèses ne permettrait d’expliquer, à elle seule, l’ensemble 
de la situation française actuelle. Certaines hypothèses peuvent s’appliquer dans une 
zone particulière et être non valables dans une autre zone, quand plusieurs peuvent 
également se cumuler dans quelques cas. Ainsi, quatre hypothèses ont été considérées 
dans le cadre de ce travail. 
L’existence d’un virus CCHFV-like inconnu : les méthodes et outils de détection utilisés 
semblent néanmoins suffisamment fiables pour que cette hypothèse apparaisse peu probable. 
Toutefois, elle ne peut pas être totalement écartée dans l’état actuel des connaissances. 
Les communautés d’hôtes disponibles en France induisent une circulation du CCHFV 
à bas bruit : les tiques H. marginatum auraient à leur disposition des hôtes potentiellement 
peu aptes à permettre la multiplication du virus et donc à réinfecter de nouvelles tiques 
vectrices. La probabilité d’infection du vecteur serait de ce fait assez faible au point de ne pas 
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pouvoir détecter le CCHFV. Ceci n’empêcherait cependant pas l’infection régulière des 
ruminants au contact des tiques, ce qui expliquerait les séroprévalences non négligeables 
détectées chez ces animaux. 
La possibilité d’un autre vecteur local : la mise en évidence de populations de H. 
lusitanicum en France pose des questions sur son implication dans la circulation de CCHFV. 
Les piqûres de cette dernière pourraient être grandement responsables de la transmission 
virale aux animaux vertébrés trouvés séropositifs, notamment dans les zones où H. 
marginatum n’est pas identifiée. Des investigations doivent être menées afin d’identifier ces 
potentiels vecteurs.  
Une circulation virale localisée induisant un biais d’échantillonnage : dans les zones 
d’estives qui n’ont à l’heure actuelle jamais été échantillonnées pour y rechercher les tiques 
Hyalomma, il est possible que le cycle de transmission du CCHFV soit favorisé par la 
coexistence de bovins et d’animaux de la faune sauvage (lagomorphes, cervidés, sangliers, 
etc.). À l’inverse, dans les zones plus basses en altitude où les collectes sont menées, le cycle 
de transmission n’est pas forcément favorisé parce que les tiques se trouvent au contact de 
communautés d’hôtes, comme les chevaux, qui ne permettent pas la circulation virale. Dans 
les deux cas de figure, le risque de transmission à l’être humain reste supposé faible, soit 
parce qu’il n’est pas présent dans les zones d’estives où le virus circule, soit parce que, à plus 
basse altitude, le virus est quasi-absent chez les populations de tiques qui peuvent l’infester. 

3.6.2.  Évolution du risque épidémiologique 

Bien qu’aucun cas humain autochtone de FHCC n’ait à ce jour été déclaré sur le territoire, et 
que les conditions abiotiques et biotiques actuelles en France ne semblent pas favorables à 
l’émergence et à la survenue régulière de cas de FHCC, la modification de certains facteurs 
pourrait entraîner un déséquilibre du contexte actuel et rendre favorables les conditions de 
survenue d’un cas autochtone de FHCC en France. 
Les experts, ont, dans ce cadre, identifié et hiérarchisé les facteurs d’émergence en s’inspirant 
de la méthode Delphi afin d’évaluer leur influence sur l’émergence de la FHCC. Après 
sélection, sur la base des données de la littérature, 29 facteurs ont été considérés : des 
facteurs liés au virus de la FHCC, des facteurs liés aux humains et à l’activité humaine, des 
facteurs liés aux hôtes vertébrés et des facteurs liés aux changements globaux. 
Les facteurs de risque considérés comme les plus importants dans l’émergence de la FHCC 
en France sont :  

- la prévalence virale chez les tiques ; 
- la prévalence de l’infection dans la faune sauvage et chez les animaux domestiques ; 
- la densité et la répartition des hôtes nourriciers ; 
- les activités à risque de rencontre avec le vecteur ; 
- les températures estivales. 

 
Dans le cas où l’impact d’un des facteurs de risque considéré ici comme important 
augmenterait, l’attention des gestionnaires de risque devra être aussitôt attirée afin de mettre 
en place des mesures adéquates. À titre d’exemple, les tiques du genre Hyalomma étant déjà 
largement distribuées dans la zone méditerranéenne, l’augmentation de la prévalence du 
CCHFV chez les tiques conduiraient à une augmentation du contact entre les tiques infectées 
et l’être humain, et donc à l’augmentation de la probabilité de survenue d’un cas de FHCC 
alors qu’aucune mesure de gestion n’est pour l’instant mise en place. C’est pourquoi, des 
recommandations spécifiques ont été proposées. 
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3.6.3.  Évaluation de la probabilité de transmission vectorielle du CCHFV à l’être humain 
en France métropolitaine 

Une évaluation qualitative de la probabilité d’exposition de la population humaine à des piqûres 
de tiques infectées a été faite pour la situation actuelle, pour un pas de temps de cinq ans, en 
se fondant sur les connaissances disponibles à la date de publication du présent avis, et dans 
les conditions climatiques actuelles. Il convient de noter que cette évaluation a été conduite à 
la lumière des données disponibles et des connaissances actuelles des experts, qui sont 
encore très peu avancées sur le contexte français pour évaluer complètement cette 
probabilité.    
Deux circonstances d’exposition ont été considérées par le GT : l’exposition à une souche 
virale autochtone et l’exposition à une souche virale issue d’une importation en France.  
Dans le cas d’une exposition à une souche virale autochtone, malgré la présence de tiques 
vectrices du genre Hyalomma et la probable circulation du CCHFV sur le territoire, du fait des 
conditions locales actuelles qui maintiennent une prévalence d’infection chez le(s) vecteur(s) 
très faible, la probabilité d’une transmission vectorielle autochtone du CCHFV est 
évaluée par les experts comme très faible à faible (4 à 5 sur 9) avec une incertitude élevée.  
Dans le cas d’une exposition à une souche virale importée par une tique, pour qu’il y ait 
transmission à un être humain, la tique importée doit être infectée, elle doit ensuite se 
métamorphoser (conditions climatiques favorables), rencontrer un être humain et le piquer 
sans que celui-ci ne s’en débarrasse. Ce scénario semble peu probable, c’est pourquoi, la 
probabilité actuelle d’une transmission vectorielle ponctuelle suite à l’introduction 
d’une tique infectée est considérée comme minime (2 sur 9) avec une incertitude 
moyenne. 
Dans le cas d’une exposition à une souche virale importée par un animal ou un humain infecté, 
la virémie étant de courte durée, la probabilité pour qu’une tique s’infecte sur cet 
animal/humain est très faible. Actuellement, la probabilité d’une transmission vectorielle 
ponctuelle par des tiques locales et suite à l’introduction d’un hôte (humain ou animal) 
infecté est considérée comme quasi-nulle à minime (1 à 2 sur 9) avec une incertitude 
faible. 
Il convient toutefois de noter, que dans la situation actuelle, la souche virale circulant sur le 
territoire n’ayant pas été caractérisée au niveau génétique, il serait difficile d’établir l’origine et 
le scénario de la contamination si un cas de FHCC survenait. 

3.7. Appréciation de l’exposition aux agents pathogènes autres que le CCHFV 
susceptibles d’être transmis par les tiques du genre Hyalomma en France 

Pour cette évaluation, seuls les agents pathogènes pour lesquels il existe des preuves (ou de 
fortes suspicions) de transmission par des tiques du genre Hyalomma ont été considérés. 
Outre CCHFV, il s’agit des virus du West Nile, de la Peste équine et de l’Encéphalite équine 
du Venezuela, des parasites Theileria annulata, Theileria equi, Theileria lestoquardi, Theileria 
ovis et Babesia occultans et enfin, des bactéries Coxiella burnetii, Anaplasma marginale et 
Rickettsia aeschlimannii. 
L’exposition suite à une piqûre de tique du genre Hyalomma sur le territoire français a été 
appréciée de manière qualitative, au regard des données de la littérature et des connaissances 
des experts. Il convient de noter que les données sont relativement éparses et hétérogènes 
pour les agents pathogènes considérés dans ce chapitre, et que les études présentent 
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également une grande variabilité (méthodes de détection, de collecte, origine géographique, 
saison, etc.) ne permettant pas forcément leur comparaison.  
La synthèse des appréciations de l’exposition des hôtes en France aux agents infectieux 
pouvant être transmis par les tiques du genre Hyalomma spp., telle que définie par les experts, 
est présentée dans l’Annexe 2 du présent avis.  
L’analyse effectuée montre que le danger lié aux tiques du genre Hyalomma ne se limite pas 
à la transmission du CCHFV mais peut concerner la transmission d’autres agents pathogènes, 
dont notamment des parasites du genre Theileria d’importance capitale en santé animale. 
Il convient de rappeler que pour les agents pathogènes zoonotiques, l’exposition n’est pas 
équivalente pour les humains et les animaux, les humains n’étant jamais des hôtes 
préférentiels pour les tiques du genre Hyalomma. 

 

3.8. Conclusions et recommandations du CES SABA et du GT « Hyalomma » 

3.8.1.  Conclusion 

Devant l’évolution actuelle de l’aire de répartition à l’échelle mondiale d’espèces de tiques du 
genre Hyalomma estimée préoccupante, le GT « Hyalomma » a évalué les risques pour la 
santé humaine et animale liés à ces dernières. Dans le contexte français, avec la présence de 
population de tiques Hyalomma déjà installées, l’évaluation a porté sur le risque de survenue 
d’un cas humain autochtone de FHCC suite à une transmission vectorielle. 
Suite à cette évaluation, il apparait qu’une transmission vectorielle du CCHFV par les 
tiques du genre Hyalomma à l’être humain ou aux animaux est possible sur le territoire 
français. 
 
Cette conclusion repose tout d’abord sur la présence effective de trois espèces du genre 
Hyalomma en France continentale et en Corse, dont H. marginatum, vecteur avéré du virus. 
Sept autres espèces du genre Hyalomma, dont plusieurs sont des vecteurs avérés du CCHFV, 
ont par ailleurs été identifiées comme présentant un risque d’introduction sur le territoire 
métropolitain.  
 
La voie d’introduction la plus probable est l’arrivée de stases immatures en particulier des 
espèces H. marginatum et H. rufipes portées par des oiseaux migrateurs. La probabilité 
d’introduction d’au moins une tique du genre Hyalomma par cette voie est évaluée comme 
très élevée (9 sur 9 selon l’échelle AFSSA avec une incertitude faible), ce phénomène se 
produisant chaque année. L’introduction d’au moins une tique adulte, liée à l’activité humaine 
de déplacements transfrontaliers d’animaux terrestres, a été évaluée comme peu élevée, 
faible et très faible pour respectivement les bovins ou les équidés, les lagomorphes et les 
tortues (6, 5 et 4 sur 9, avec une incertitude moyenne à élevée).  
En raison de leurs préférences écologiques (climat sec et nécessité de périodes chaudes pour 
leur développement), l’installation des tiques du genre Hyalomma sur le territoire métropolitain 
serait favorisée par les changements climatiques actuels et futurs, notamment l’accroissement 
des températures estivales.  
Les tiques du genre Hyalomma étant des réservoirs du CCHFV, le risque d’introduction et de 
diffusion de ce virus est étroitement lié au risque d’introduction et d’installation de tiques 
originaires de zones géographiques où le virus circule. C’est ainsi que les mouvements 
d’animaux (oiseaux comme vertébrés terrestres) représentent un risque d’importation de 
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tiques infectées en provenance d’Afrique de l’Ouest, d’Afrique du Nord, de Turquie ou encore 
de pays frontaliers comme l’Espagne.  
 
Bien que l’introduction d’une tique infectée par un oiseau migrateur soit considérée par les 
experts comme le scénario le plus probable, la probabilité d’une transmission vectorielle 
ponctuelle de CCHFV a été estimée comme minime (2 sur 9 avec une incertitude moyenne) 
en France métropolitaine. La tique devrait tout d’abord être infectée, se métamorphoser en 
adulte après s’être détachée dans un milieu et à une période favorable à sa métamorphose et 
à la rencontre avec un être humain puis piquer ce dernier. L’introduction de tiques par d’autres 
espèces animales ayant été estimée moins probable, celle du virus par ces autres espèces 
l’est d’autant moins. 
 
Des enquêtes récentes ont en effet mis en évidence des sérologies positives, chez des 
animaux domestiques et sauvages, à la fois en Corse et dans sept autres départements 
méditerranéens suggérant une circulation du CCHFV sur le territoire français.  
Aucun cas humain autochtone de FHCC n’a été déclaré à ce jour sur le territoire français et 
aucune tique n’a jusqu’à présent été identifiée comme porteuse du virus. C’est pourquoi, à la 
lumière des données disponibles et des connaissances actuelles, et du fait des conditions 
biotiques et abiotiques locales actuelles qui semblent maintenir une prévalence d’infection a 
priori très faible chez le(s) vecteur(s), la probabilité d’une transmission vectorielle autochtone 
du CCHFV est à ce jour considérée comme très faible à faible (4 à 5 sur 9 avec une incertitude 
élevée) en France métropolitaine. Cependant, la modification de certains facteurs biotiques et 
abiotiques susceptibles d’avoir une influence sur les populations de tiques, le virus ou les 
populations d’hôtes vertébrés, pourrait rendre possible une transmission vectorielle du virus 
aux humains.  
Les experts du GT soulignent néanmoins le fait que certains des nombreux éléments pris en 
compte dans les analyses et évaluations réalisées dans le présent rapport et pouvant 
influencer la présence des tiques du genre Hyalomma et l’émergence de cas de FHCC, 
présentent un niveau d’incertitude élevé en raison d’un nombre limité d’études scientifiques 
disponibles les concernant. 
 
L’analyse effectuée par le GT montre par ailleurs que le danger lié aux tiques du genre 
Hyalomma ne se limite pas à la transmission du CCHFV mais peut concerner la transmission 
d’autres agents pathogènes, dont notamment des parasites du genre Theileria d’importance 
capitale en santé animale. 

3.8.2.  Recommandations 

Suite à cette évaluation, des recommandations ont été émises par les experts. L’ensemble 
des recommandations est présenté en détails dans le rapport d’expertise (chapitre 11, p. 201), 
seules les grandes lignes sont résumées ci-après. 
 
En matière de surveillance, pour limiter les risques d’introduction, d’installation ou 
d’expansion des populations de tiques du genre Hyalomma en France, les experts 
recommandent d’améliorer la surveillance des tiques à l’échelle nationale, notamment dans 
les zones géographiques identifiées comme étant les plus à risque. Pour cela, les experts 
préconisent l’élaboration de programmes de collectes régulières et standardisées et de mettre 
à profit des programmes de sciences participatives (comme signalement tique). Les experts 
recommandent par ailleurs de renforcer la collaboration des instituts et instances impliqués 

https://www.citique.fr/signalement-tique/
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dans la surveillance des tiques et/ou de leurs agents pathogènes aussi bien à l’échelle 
nationale qu’internationale. Outre la surveillance des tiques, les experts recommandent 
également d’améliorer la surveillance et le diagnostic des animaux vertébrés hôtes des tiques 
et potentiellement porteurs d’agents pathogènes transmis par les tiques comme CCHFV, 
notamment pour les animaux en provenance de zones où le virus circule.  
Enfin, dans les départements français où les tiques du genre Hyalomma sont présentes, les 
experts préconisent la mise en place d’un système de surveillance sérologique du CCHFV 
dans la faune sauvage et domestique.  
 
En matière de prévention, pour limiter l’exposition aux piqûres de tiques, les experts 
recommandent notamment de renforcer les actions d’information et de sensibilisation des 
citoyens et des professionnels potentiellement exposés aux tiques en général, des risques liés 
à ces dernières et des mesures de prévention existantes. Plus spécifiquement dans les zones 
où les tiques Hyalomma sp. sont présentes, les experts recommandent d’augmenter les 
campagnes d’information et de prévention sur ces tiques et des risques liés, en lien avec les 
Agences régionales de santé concernées. Pour les personnes particulièrement exposées au 
contact des tiques, les experts insistent sur l’utilisation de méthodes alternatives aux biocides. 
De même pour l’utilisation raisonnée des traitements acaricides chez les espèces animales 
les plus particulièrement exposées (chevaux et bovins).  
Pour limiter le risque de circulation et de transmission de l’ensemble des agents pathogènes 
transmis par des tiques du genre Hyalomma en France, les experts recommandent de 
renforcer les actions de sensibilisation vers les professionnels de la santé humaine et de la 
santé animale sur les risques liés aux agents pathogènes transmis par les tiques, notamment 
sur le risque d’émergence de la FHCC dans les zones où sont installées les tiques Hyalomma 
sp. en France mais également sur les risques liés aux autres agents pathogènes transmis par 
les tiques, comme les parasites du genre Theileria. Du fait de la probabilité non nulle de 
survenue d’un cas humain de FHCC en France, les experts recommandent de poursuivre et 
actualiser régulièrement la préparation des professionnels de santé humaine à la gestion de 
cas de FHCC.  
 
En matière de lutte contre la FHCC, les experts recommandent de mettre en œuvre les 
moyens nécessaires pour isoler et caractériser le ou les virus circulant(s) en France. En cas 
de détection du virus, les experts recommandent la réalisation d’investigations 
épidémiologiques et virologiques adéquates selon le contexte (identification des facteurs 
d’exposition possibles, enquêtes collectes de tiques, dépistage des animaux dans l’entourage 
du cas si nécessaire, analyses sérologiques des contacts, etc.). 
Pour les professionnels potentiellement exposés, les experts recommandent de définir des 
protocoles spécifiques sur leur conduite à tenir et d’appliquer les mesures préventives décrites 
dans le rapport. Pour améliorer la lutte contre la FHCC et de manière plus large contre les 
zoonoses, les experts préconisent l’approche One health et recommandent l’élaboration et la 
mise en œuvre d’un plan national d’action « Une seule santé » soutenu par des structures de 
gouvernance (ministères, agences publiques…).   
 
En matière de recherche, considérant le manque de données actuel, les experts 
recommandent de développer des projets de recherche visant à mieux comprendre la 
dynamique spatio-temporelle du CCHFV au sein des populations de tiques et d’animaux 
vertébrés domestiques et sauvages et d’identifier les facteurs influençant cette dynamique en 
France. Les experts recommandent également d’intensifier la recherche sur les hôtes des 
Hyalomma sp., notamment sur l’identification et le rôle des espèces de la faune sauvage dans 
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l’amplification des populations de tiques et/ou des agents pathogènes transmis. Les experts 
recommandent d’évaluer l’efficacité et la balance bénéfice/risque des différents moyens de 
lutte et de prévention existants ou à l’étude, mais également de soutenir la recherche sur le 
CCHFV notamment la recherche de traitements antiviraux contre la FHCC pour en améliorer 
le pronostic. 

4. CONCLUSIONS ET RECOMMANDATIONS DE L’AGENCE 

Considérant l’augmentation des populations de tiques du genre Hyalomma sur une partie de 
leur aire de répartition, la présence avérée de certaines espèces de ces tiques sur le territoire 
français et le fait qu’elles soient vectrices de nombreux agents pathogènes responsables de 
maladies pour l’être humain (notamment la fièvre hémorragique de Crimée-Congo – FHCC) 
et de maladies animales, l’Agence nationale de sécurité sanitaire de l’alimentation, de 
l’environnement et du travail s’est saisie dans le but notamment d’estimer la probabilité 
d’introduction du virus de la FHCC (CCHFV) en France. 
L’Agence endosse les conclusions et les recommandations du GT « Hyalomma » et du CES 
SABA relatives à l’« analyse des risques pour la santé humaine et animale liés aux tiques du 
genre Hyalomma en France ».  
L’expertise réalisée a mis en évidence qu’une transmission vectorielle de pathogènes à l’être 
humain (virus de la FHCC notamment) ou aux animaux (parasites du genre Theileria par 
exemple) par les tiques du genre Hyalomma est possible sur le territoire métropolitain, la 
probabilité associée étant toutefois jugée comme faible et plusieurs éléments pris en compte 
dans son estimation présentant un niveau d’incertitude élevé en raison d’un nombre limité de 
connaissances et d’études scientifiques disponibles. Au-delà de cette estimation de 
probabilité, l’Anses considère que le temps long (de 5 à 10 ans) qui s’est écoulé dans des 
pays aujourd’hui affectés entre les premières détections du CCHFV chez des animaux et 
l’émergence de cas humains autochtones mérite attention, car il est cohérent avec la présence 
d’une phase de progression « silencieuse » longue (animaux porteurs asymptomatiques et 
symptômes non spécifiques), qui ne devrait pas être synonyme d’inaction.  
À ce titre, la transmission vectorielle est d’abord rendue possible par le fait que trois espèces 
du genre Hyalomma sont déjà présentes en France continentale et en Corse, dont 
H. marginatum, vecteur avéré du CCHFV. Des sérologies positives au CCHFV chez des 
animaux domestiques et sauvages suggèrent par ailleurs une circulation du virus sur le 
territoire français, dont il est nécessaire de mieux cerner les aires géographiques d’emprise 
afin de bien cibler les actions de lutte anti-vectorielle, de prévention et de surveillance sous la 
responsabilité des Agences régionales de santé.  
Dans une moindre mesure, cette transmission vectorielle pourrait être consécutive à 
l’introduction de tiques infectées sur le territoire métropolitain par des oiseaux migrateurs 
provenant de zones géographiques où les pathogènes circulent.  
Les tiques du genre Hyalomma constituent donc un enjeu important pour la santé humaine, et 
pour la santé animale, d’autant plus que leur installation et leur extension sur le territoire 
national devraient être favorisées par les changements climatiques en cours, ces tiques ayant 
des préférences écologiques pour les climats secs et les périodes chaudes. 
L’Anses estime donc nécessaire d'étendre aux tiques du genre Hyalomma les campagnes 
générales d’information et de sensibilisation des citoyens et des professionnels de santé aux 
problématiques sanitaires en lien avec les tiques. De plus, elle considère comme essentiel la 
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mise en place d’une surveillance organisée à l’échelle nationale, en priorisant les zones 
géographiques identifiées comme les plus à risque, et le développement d’outils de détection 
précoce de la présence de tiques Hyalomma sp. et d’identification de la circulation du CCHFV 
ainsi que de pathogènes à enjeu en santé animale comme Theileria), pour permettre d’adapter 
les mesures de prévention et de gestion des risques. Dans les aires de circulation avérées du 
CCHFV, une information des professionnels de santé serait également utile pour identifier au 
plus tôt d’éventuels cas autochtones humains. 
Enfin, l’Agence souligne l’importance et la nécessité de mettre en place des programmes de 
recherches pour, d’une part étudier et mieux comprendre les facteurs influençant 
l’épidémiologie et la dynamique spatio-temporelle du virus de la FHCC, d’autre part développer 
de nouvelles molécules antivirales contre celui-ci. À ce titre, les recherches sur les tiques du 
genre Hyalomma, sur le virus de la FHCC et les autres agents pathogènes véhiculés par ces 
tiques, pourraient être intégrées dans les priorités de recherche sur les maladies infectieuses 
émergentes (par exemple l’ANRS-MIE7).En effet, bien que moins connus du grand public et 
des professionnels en contact avec des animaux d’élevage, que les moustiques ou les tiques 
porteurs de la maladie de Lyme, les tiques du genre Hyalomma vont devoir rejoindre, de 
manière régionalement ciblée, la panoplie des dangers à intégrer dans les dispositifs de 
surveillance, de prévention et de lutte anti-vectorielle afin d’éviter qu’une situation comparable 
à certains pays affectés ne s’impose en France.  
 
 

 
Pr. Benoit Vallet 

  

                                                
7 Agence nationale de la recherche scientifique – Maladies infectieuses émergentes 
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ANNEXE 1  

Tableau 1 : Synthèse du classement des 27 espèces de tiques Hyalomma selon leurs risques 
d’introduction, d’installation et d’expansion selon les experts du GT.  

 Rôle vecteur 
mis en 

évidence 

Risque pour le territoire français 

 Introduction  Installation Expansion 

H. albiparmatum 

non 

non  

 

H. arabica 
H. brevipunctatum 

H. glabrum 
H. hussaini 
H. hystricis 

H. impressum 
H. nitidum 

H. punt 
H. rhipicephaloides 

H. turanicum 
H. somalicum 
H. franchinii 
H. kumari 

H. asiaticum 

oui 

H. isaaci 
H. schulzei 

H. dromedarii 

oui 

nulle à quasi-nulle 
H. excavatum 
H. impeltatum 
H. truncatum 
H. anatolicum 
H. aegyptium minime à 

extrêmement 
faible H. rufipes 

H. scupense 
oui 

probable 
H. lusitanicum 
H. marginatum oui 
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ANNEXE 2 :  

Tableau 2 : Synthèse des appréciations, sur avis d’expert, de l’exposition des hôtes en France des agents infectieux pouvant être transmis par les tiques du genre 
Hyalomma spp. 

Agents infectieux Espèces hôtes 
d’intérêt8  

Appréciation de 
l’exposition pour les 
hôtes 
(note de 0 à 9) 

Incertitude 
(de 1 à 4) 

Argumentaire 

Rickettsia aeschlimannii Êtres humains Peu élevée à assez élevée 
(6 à 7/9)  1 

Détecté en France  

Transmission (TO TS) prouvée pour H. marginatum et H. rufipes 

Anaplasma marginale Bovins  Faible (5/9) 1 
Détecté en Corse 

Transmission à l’hôte prouvée par H. excavatum, non présente 
en France  

Coxiella burnetii 
(fièvre Q) 

Bétail et êtres 
humains Extrêmement faible (3/9) 2 

Détecté en France 
Transmission (TO, TS) prouvée pour H. lusitanicum, 
H. scupense, H. aegyptium, H. asiaticum 

Transmission à l’hôte par voie vectorielle minoritaire 

Virus West Nile 
Oiseaux, 
équidés, êtres 
humains 

Minime (2/9) 2 

Détecté en France 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. marginatum 

Transmission à l’hôte par les tiques marginale 

Virus de l’encéphalite 
équine vénézuélienne 
(VEEV) 

Equidés, 
rongeurs 
sauvages 

Quasi-nulle (1/9) 2 

Non Détecté en France, ni en Europe 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. truncatum 

Transmission à l’hôte par les tiques marginale 

                                                
8 Hôtes présentant des signes cliniques 
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Agents infectieux Espèces hôtes 
d’intérêt8  

Appréciation de 
l’exposition pour les 
hôtes 
(note de 0 à 9) 

Incertitude 
(de 1 à 4) 

Argumentaire 

Virus de la Peste équine 
(Peste équine) Equidés  Quasi-nulle (1/9) 2 

Non Détecté en France, ni en Europe 
Transmission à l’hôte prouvée pour H. dromedarii 
Transmission à l’hôte par les tiques marginale 

Theileria annulata 
(theileriose tropicale ou 
theileriose 
méditerranéenne) 

Bovins  Peu élevée (6/9) 1 

Non Détecté en France, présent en Afrique du Nord 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. anatolicum, H. dromedarii, 
H. excavatum, H. impeltatum, H. lusitanicum, H. rufipes, 
H. scupense 

Theileria lestoquardi 
(Theileriose maligne du 
mouton et de la chèvre) 

Chèvres et 
moutons Minime (2/9)  1 

Non détecté en France, présent en Europe et Afrique du nord 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. anatolicum, endémique en 
Afrique du Nord  

Theileria ovis (theileriose 
sub-clinique chez les ovins 
et les caprins) 

Chèvres et 
moutons Extrêmement faible (3/9) 1 

Détecté en France 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. anatolicum 

Theileria equi (piroplamose 
équine) Équidés Très faible (4/9) 1 

Détecté en France 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. anatolicum, H. dromedarii, 
H. excavatum, H. lusitanicum 

Babesia occultans 
(babésioses bovines) Bovins Minime (2/9)  2 

Non détecté en France, présent en Europe et Afrique du Nord 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. rufipes 

TO : transmission transovarienne ; TS : transmission transstadiale 
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Glossaire 

Anthropophile : Se dit d’une tique qui préfère les êtres humains comme source de repas 
sanguin par rapport à d’autres animaux. 
Arbovirus : (contraction de arthropod-borne virus) Virus transmis par des arthropodes.  
Arthropodes : Embranchement d’animaux invertébrés. Les arthropodes (du grec arthron, 
articulation, et podos, pied) sont caractérisés par un corps segmenté articulé, dont les 
segments sont munis d’appendices eux-mêmes articulés, et recouvert d’une cuticule rigide. 
Constituée de chitine dans la majorité des cas, cette cuticule joue le rôle d’un exosquelette, 
qui est renouvelé au moment des mues. Les arthropodes regroupent les sous-
embranchements des hexapodes (dont les insectes), des crustacés, des chélicérates (dont 
les arachnides) et des myriapodes.  
Autochtone : Une espèce est considérée autochtone si elle est originaire de la zone 
considérée, par opposition à une espèce allochtone ou exotique ; un cas de maladie autochone 
se dit d’un hôte vertébré qui a contracté la maladie dans la zone considérée, par opposition à 
un cas importé ou introduit. 
Asthénie : Fatigue importante. 
Broutard : Jeune bovin d’une race à viande élevé au lait maternel et à l’herbe au pâturage 
jusqu’à son sevrage. 
Capacité vectorielle : La capacité vectorielle est l’aptitude d’un vecteur à transmettre un 
agent pathogène à un moment donné et dans une région définie. La capacité vectorielle 
dépend de conditions extrinsèques telles que l'humidité, la température, l’abondance du 
vecteur, ses préférences trophiques, etc. (elle s’étudie sur le terrain). 
Clade : C’est un groupement de plusieurs embranchements de plantes ou d'animaux ayant 
une organisation et une origine communes. 
co-feeding (co-repas) : Gorgement simultané de tiques sur un même hôte. Si une de ces 
tiques est porteuse d’un agent infectieux (type viral par exemple), ce type de gorgement peut 
permettre la transmission de l’agent infectieux directement de la tique infectée aux autres 
tiques sans pour autant que l’hôte soit porteur de l’agent infectieux, notamment au niveau 
sanguin. 
 
Compétence vectorielle : La compétence vectorielle correspond à l’aptitude intrinsèque d’un 
vecteur à acquérir l’agent pathogène lors d’un repas sanguin sur un hôte infecté, à permettre 
la multiplication de cet agent et à le retransmettre (la compétence vectorielle s’étudie en 
laboratoire). 
Cycle de développement :  

Cycle monophasique : Le cycle monophasique est le plus simple puisqu’il comporte 
une unique phase parasitaire, la tique effectuant ses trois repas, et ses deux 
métamorphoses, sur le même animal sans retour au sol (tiques monotropes – 
monoxènes). 
Cycle diphasique : Le cycle diphasique comporte deux phases parasitaires, larve et 
nymphe effectuant leur repas sur le même animal alors que l’adulte se nourrit sur un 
autre hôte, après que la nymphe a réalisé sa métamorphose au sol (tiques ditropes – 
dixènes). 
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Cycle triphasique : Le cycle triphasique comporte trois phases parasitaires, une pour 
chaque stade de développement de la tique. Ainsi larve, nymphe et adulte se 
nourrissent sur trois animaux différents (tiques télotropes – trixènes). 

Diapause : La diapause est une forme de vie ralentie, génétiquement déterminée, une phase 
d'arrêt du développement pendant des périodes défavorables de l'environnement. Cet 
important mécanisme adaptatif permet aux animaux de résister et de survivre aux variations 
saisonnières de l'habitat telles que les basses températures hivernales, les fortes chaleurs 
estivales, les périodes de sécheresse ou encore d'absence de nourriture. La diapause permet 
également de synchroniser les différents stades du cycle de vie avec celui des saisons. 
 
Ditrope :  Les tiques ditropes (dixènes) présentent des préférences trophiques différentes 
entre la stase adulte et les stases immatures. Généralement, ces tiques ditropes ont un 
tropisme qui concerne deux groupes d’hôtes, la larve et la nymphe sont endophiles et vivent 
dans les abris de leurs hôtes (surtout les petits rongeurs) et au stade adulte, elles deviennent 
exophiles et parasitent les grands mammifères vivant dans le milieu extérieur. 
Dugongs : Mammifère marin herbivore, proche parent des lamantins, aussi appelé halicore. 
Effet de dilution : Réduction de la prévalence locale d’un agent infectieux du fait de la 
présence d’une espèce réservoir non compétente qui réduit le taux de transmission vers des 
espèces réservoirs compétentes. 
Endophile : En entomologie, se dit d’un arthropode ayant pour gîtes de repos des abris 
constitués par l’habitat de son hôte comme l’intérieur des habitations, des étables ou des 
porcheries, des poulaillers, des terriers, etc. Se dit des tiques qui vivent dans les microhabitats 
fermés (fissures de murs, nids, terriers, etc.). 
Estive : Pâturage de montagne exploité en été. 
Exanthème (ou Rash) : Eruption cutanée de courte durée survenant au cours d'une maladie 
fébrile. 
Exophile : Les tique exophiles évoluent dans des écosystèmes dit ouverts ou semi-ouverts 
très variés tels que les forêts, les prairies, les savanes, mais également en zone péri-urbaine, 
dans les parcs et jardins publics. 
Ictère : Coloration jaune de la peau et des muqueuses due à l’accumulation de bilirubine 
(pigment jaune excrété par le foie dans la bile) 
Leucopénie: Diminution du nombre de leucocytes (globules blancs) dans le sang. 
Méthode du drap : Méthode de collecte des tiques consistant à trainer une pièce de tissu du 
genre flanelle au sol, ce qui permet la collecte des tiques à l’affût dans la végétation. 
Purpura : Le purpupa se caractérise par des taches hémorragiques cutanées non effaçables 
à la vitropression, liées à l'extravasation des hématies hors des vaisseaux de la peau 
traduisant soit une anomalie des plaquettes, soit une anomalie des vaisseaux. 
Pétéchie : Petite tache hémorragique cutanée de couleur rouge à violacée. 
Psittaciformes : Les Psittaciformes représentent un ordre d’oiseaux tropicaux qui regroupe 
par exemple les perroquets, perruches, cacatoès, loris ou conures. 
Spéciation : La spéciation est, en biologie, le processus évolutif par lequel de nouvelles 
espèces se forment. Les espèces s'individualisent à partir de populations appartenant à une 
espèce d'origine. La spéciation résulte de la dérive génétique et de la sélection naturelle, qui 
sont les deux moteurs de l'évolution. 
Spéciation cryptique : Processus évolutif aboutissant à un groupe de plusieurs espèces 
distinctes bien que morphologiquement identiques. 
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Stade : En acarologie, mues successives sans métamorphose au sein de chaque stase. 
Stases : En acarologie, chaque étape de développement d'une tique (larve, nymphe ou 
adulte) est dénommée « stase ». Par dérive, les stases peuvent également être appelées 
stades. 
Stases immatures : Les stases immatures des tiques sont les stases larvaire et nymphal, 
dont les organes reproducteurs ne sont pas encore fonctionnels.  
Sympatrie : la sympatrie désigne l'existence de deux espèces phylogénétiquement proches, 
vivant sur un même territoire, mais ne s'hybridant pas. 
Télotrope : Le tropisme d’hôtes des tiques télotropes (ou trixènes) s’exerce envers une 
espèce animale hôte différente pour chacune des phases parasitaires. Les tiques télotropes 
sont celles dont les stades immatures peuvent se gorger aussi bien sur les hôtes infestés par 
les adultes que sur des hôtes différents. 
Thermophile : Caractérise des organismes qui nécessitent une température élevée pour 
vivre. 
Thrombocytopénie : La thrombocytopénie est un trouble causé par une baisse du nombre 
de plaquettes (thrombocytes) dans le sang. Les thrombocytes aident le sang à coaguler. Cette 
baisse peut être secondaire à une production insuffisante de plaquettes par la moelle osseuse. 
TRACES-NT (Trade Control and Expert System) : C’est un réseau vétérinaire sanitaire de 
certification et de notification sous la responsabilité de la Commission Européenne. Ce réseau 
assure la traçabilité et le contrôle de l’ensemble des produits d’origine animale et des animaux 
vivants lors de leurs mouvements et importations en Europe. 
Transmission transovarienne : Un agent pathogène est transmis de la femelle à sa 
descendance. 
Transmission transstadiale : un agent pathogène est transmis d’une stase de 
développement à la ou les suivantes. 
Xérophile : se dit d’une espèce vivante vivant dans des milieux très pauvres en eau 
Zoo-anthropophile : en entomologie, se dit d’un arthropode hématophage qui peut obtenir 
son repas de sang sur l’Homme et sur l’animal. On définit alors un degré anthropophile par 
estimation de la fréquence de ses repas sur l’Homme par rapport à celle sur animal. 
Zoonose : infection ou maladie pouvant se transmettre naturellement des animaux vertébrés 
à l'Homme, et vice-versa (OMS). 
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1 Contexte, objet et modalités de réalisation de 
l’expertise 

1.1 Contexte 

Les populations de tiques du genre Hyalomma sont considérées en augmentation sur une 
partie de leur aire de répartition, qui semble s'étendre en Europe depuis la fin du XXe siècle. 
La tique Hyalomma marginatum est présente en Corse depuis plusieurs décennies (Grech-
Angelini et al. 2016). Hyalomma marginatum est considérée comme une espèce de tique 
invasive en France continentale, de récentes publications confirmant son installation sur le 
littoral méditerranéen (Vial et al. 2016; Stachurski et Vial 2018; Bahet al. 2022). D’autres 
espèces de Hyalomma sont également présentes en France, H. scupense en Corse (Grech-
Angelini , 2016) et sur le continent (Vial et Stachurski, comm. pers.), et des données récentes 
montrent que H. lusitanicum serait également installée en France continentale (Stachurski, 
comm. pers.). 
Cette évolution est préoccupante, car ces tiques sont vectrices de nombreux agents 
pathogènes responsables de maladies pour l’être humain (notamment du virus de la fièvre 
hémorragique de Crimée-Congo – FHCC – ou de Rickettsies) et de maladies animales 
(notamment Babesia caballi responsable de la piroplasmose équine).  
Le virus de la FHCC (CCHFV) est responsable, chez l’être humain, de flambées de fièvre 
hémorragique sévère, dont le taux de létalité varie de 5 à près de 30 % (Spengler, Bergeron, 
et Spiropoulou 2019). Une séroprévalence du CCHFV de l’ordre de 10 % aurait récemment 
été mise en évidence chez les ruminants domestiques en Corse, sans qu’aucun cas humain 
n’ait encore été observé (Grech-Angelini et al. 2020). En 2016, deux cas autochtones de FHCC 
ont été confirmés à Madrid (Negredo et al. 2017), pour la première fois en Europe de l’Ouest. 
Une étude rétrospective, menée en 2020, a montré qu'un cas de FHCC était survenu dans la 
même province en 2013 (Negredo et al 2021). Depuis, des cas de FHCC, dont certains 
mortels, sont rapportés quasiment tous les ans en Espagne (2018, 2020, 2021, 2022). De 
plus, la circulation du virus est en recrudescence dans la région des Balkans et en Turquie. 
Aussi, l’Anses s’est autosaisie le 4 mars 2020 pour analyser les risques pour la santé humaine 
et animale liés aux tiques du genre Hyalomma en France. 

1.2 Objet de la saisine 

1.2.1 Objectifs 

L’objectif de cette auto-saisine était de réaliser un état des connaissances sur les tiques du 
genre Hyalomma et les principaux agents pathogènes transmis par ces tiques, ainsi qu’une 
évaluation de la probabilité d’introduction du virus de la FHCC en France continentale. 
Ainsi, la présente expertise, en s’appuyant sur une recherche documentaire, une analyse de 
la littérature et les connaissances des experts du groupe de travail (GT) « Hyalomma » avait 
pour but de répondre aux questions suivantes : 

1) Quelles sont les données disponibles sur la présence des tiques du genre Hyalomma 
en France (en métropole et dans les départements et régions d’Outre-mer – DROM) ? 
Comment améliorer la surveillance de ces tiques (surveillance acarologique active 
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(programmée) et/ou passive (événementielle), avec l’aide de projets de science 
citoyenne tels que CiTique) ? Quels sont les facteurs favorisant leur extension ? 

2) Quels sont les agents pathogènes pour l’animal et/ou l’être humain susceptibles d’être 
transmis par les tiques du genre Hyalomma (qu’ils soient « exotiques » ou déjà 
présents) en France métropolitaine et dans les DROM ? 

3) Quelle est la probabilité d’introduction du virus de la FHCC en France continentale via 
les tiques Hyalomma dans un contexte de changements climatiques et de 
mondialisation des échanges ? 

4) Quelles sont les différentes mesures de prévention et de lutte anti-vectorielle possibles 
contre les tiques du genre Hyalomma ? Quelle est leur efficacité ? 

5) Quelles sont les données disponibles sur les mesures de gestion envisageables en cas 
de circulation virale (chez l’être humain ou les animaux) ou d’apparition de cas humains 
de FHCC et leur efficacité ? 

1.2.2 Limites du champ d’expertise 

Concernant les probabilités d’exposition aux agents pathogènes transmis par les tiques du 
genre Hyalomma, l’expertise ne s’est intéressée qu’aux voies de transmission impliquant des 
tiques, notamment la piqûre de tique. Les autres voies de transmission, comme le contact 
direct avec du sang infecté, bien qu’évoquées dans le rapport, n’ont pas été évaluées. 

1.3 Modalités de traitement  

1.3.1 Moyens mis en œuvre et organisation 

L’Anses a confié au groupe de travail « Hyalomma », rattaché au comité d’experts spécialisé 
– CES « SABA », l’instruction de cette saisine. Les travaux d’expertise du groupe de travail 
ont été soumis régulièrement au GT « vecteurs » et au CES tant sur les aspects 
méthodologiques que scientifiques. Le rapport produit par le groupe de travail tient compte 
des observations et éléments complémentaires transmis par les membres du CES. Ces 
travaux sont ainsi issus d’un collectif d’experts aux compétences complémentaires. 
L’expertise a été réalisée dans le respect de la norme NF X 50-110 « Qualité en expertise – 
prescriptions générales de compétence pour une expertise (mai 2003) ». 

1.3.2 Méthodologie suivie pour l’expertise 

Pour répondre aux différentes questions de la saisine, les experts ont : 
- dressé la liste de l’ensemble des tiques du genre Hyalomma décrites à ce jour et 

analysé l’ensemble des agents pathogènes associés à ces tiques dans la littérature 
(Annexe 3) ; 

- sélectionné une liste restreinte d’espèces les plus susceptibles d’être introduites sur le 
territoire français (Chapitre 3) et évalué de manière qualitative leurs probabilités 
d’introduction et d’installation sur le territoire français en envisageant différents 
scénarios (Chapitre 4) ; 

- identifié, après une analyse critique de la littérature, les agents pathogènes transmis 
par les tiques Hyalomma d’intérêt pour le territoire français, notamment le virus de la 
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fièvre hémorragique de Crimée-Congo (CCHFV) auquel a été porté une attention toute 
particulière dans le cadre de ces travaux (Chapitre 5), et évalué la probabilité 
d’exposition des êtres humains et/ou des animaux au CCHFV (Chapitre 6) et aux 
autres agents pathogènes (Chapitre 7) sur le territoire de la France continentale ; 

- analysé les données et dispositifs de surveillance, de lutte et de prévention existants 
(Chapitre 8). 

1.3.2.1 Recherches bibliographiques 

La réalisation des travaux s’est principalement appuyée sur la synthèse et l’analyse critique 
des données publiées dans la littérature (articles scientifiques).  
L’expertise des membres du GT « Hyalomma » a été mobilisée pour la rédaction de ce rapport. 
Ceux-ci ont sélectionné les articles et documents les plus pertinents pour documenter ce 
rapport. Des recherches bibliographiques ont été effectuées pour les sujets nécessitant un 
approfondissement, tel que la transmission vectorielle des différents agents pathogènes par 
les tiques du genre Hyalomma. Dans ce cas, les recherches bibliographiques ont été menées 
sur Scopus et PubMed. 

1.3.2.2 Auditions et données complémentaires 

Pour compléter ces données, les membres du groupe de travail ont également auditionné des 
experts extérieurs susceptibles d’apporter des informations et des données complémentaires 
utiles pour l’expertise (voir liste des personnes auditionnées dans le   Janvier 2023, p 1) et 
utilisé les données disponibles (rapports, données issues des saisies des douanes, base de 
données TRACES-NT1). 

1.3.2.3 Analyses qualitatives 

Afin d’évaluer les différentes probabilités d’introduction des tiques du genre Hyalomma et 
d’exposition aux agents pathogènes sur le territoire français, les experts se sont prononcés 
sur les niveaux de probabilités en utilisant les définitions des niveaux de risque proposés dans 
le Tableau 2, pondérés par les indices d’incertitudes décrits dans le Tableau 3. 
 

                                                
1 TRACES-NT (Trade Control and Expert System) est un réseau vétérinaire sanitaire de certification et de 
notification sous la responsabilité de la Commission Européenne. Il assure la traçabilité et le contrôle de l’ensemble 
des produits d’origine animale et des animaux vivants lors de leurs mouvements et importations en Europe. 
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Tableau 2 : Valeurs chiffrées utilisées pour chaque qualificatif de probabilité et 
correspondance avec les valeurs ordinales 

Source: AFSSA 20082 
Échelle 
ordinale Qualitatifs Borne 

inférieure 
Valeur 

médiane 
Borne 

supérieure 
Ordre de 
grandeur 

0 Nulle 0 0 0 0 

1 Quasi-nulle  > 0 2,5 10-6 1,3 10-5 10-6 

2 Minime 2,5 10-6 1,3 10-5 6,4 10-5 10-5 

3 Extrêmement 
faible 1,3 10-5 6,4 10-5 3,2 10-4 6,7 10-5 

4 Très faible 6,4 10-5 3,2 10-4 1,6 10-3 3,3 10-4 

5 Faible 3,2 10-4 1,6 10-3 8 10-3 2 10-3 

6 Peu élevée 1,6 10-3 8 10-3 4 10-2 10-2 

7 Assez élevée 8 10-3 4 10-2 2,5 10-1 4 10-2 

8 Élevée 4 10-2 2,5 10-1 1 0,2 

9 Très élevée  0,25 1 1 1 

 

 
  

                                                
2 https://www.anses.fr/fr/system/files/SANT-Ra-MethodeRisque.pdf 

https://www.anses.fr/fr/system/files/SANT-Ra-MethodeRisque.pdf
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Tableau 3 : Modalités d’expression, de qualification et d’attribution des « indices 
d’incertitudes » de la notation 

Source : adapté d’après les recommandations Anses (Anses 2016) 

EXPRESSION DE L'INCERTITUDE CRITERES D'ATTRIBUTION DES INDICES 
D'INCERTITUDE 

INDICE QUALIFICATION 

1 Faible 
La note attribuée est fondée sur des résultats 

convergents d'études scientifiques ou sur un système 
de collecte de données de fiabilité reconnue 

2 Moyenne 

La note attribuée est fondée sur un nombre limité 
d'études scientifiques ou sur un système de collecte de 

données de fiabilité limitée ET la présence de 
convergence entre auteurs et/ou experts. 

3 Élevée 

La note attribuée est fondée sur : 
- Un nombre limité d'études scientifiques ou sur un 
système de collecte de données de fiabilité limitée ET 
l'absence de consensus entre auteurs et/ou experts ; 
- ou sur un avis individuel d'expert en l'absence d'études 
scientifiques ou de système de collecte de données. 

4 Absence de 
données 

Aucune note n'est attribuée du fait de l'absence totale 
de données et d'avis d'expert. 

1.4 Prévention des risques de conflits d’intérêts 

L’Anses analyse les liens d’intérêts déclarés par les experts avant leur nomination et tout au 
long des travaux, afin d’éviter les risques de conflits d’intérêts au regard des points traités dans 
le cadre de l’expertise. 
Les déclarations d’intérêts des experts sont publiées sur le site internet 
https://dpi.sante.gouv.fr/. 
 

https://dpi.sante.gouv.fr/
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2 Les tiques du genre Hyalomma 

1. Classification des tiques du genre Hyalomma 

Les tiques font partie de l’embranchement des Arthropoda, du sous-embranchement des 
Chelicerata, de la classe des Arachnida, la sous-classe des acariens et l’ordre des Ixodida. En 
tant qu’arachnides, elles possèdent quatre paires de pattes (à l’exception des larves qui n’en 
ont que trois), un corps divisé en deux parties (l’idiosome et le capitulum), des yeux simples, 
mais ni antennes ni ailes. Au sein des Ixodida, les tiques sont classées dans trois familles : les 
tiques molles (Argasidae ; environ 190 espèces), les tiques dures (Ixodidae ; environ 700 
espèces) et les Nutalliellidae (comprenant un seul genre et une seule espèce, Nutalliella 
namaqua). Les tiques dures sont divisées en sous-familles dont celle des Rhipicephalinae à 
laquelle appartiennent les tiques du genre Hyalomma (Figure 1).   
 

 
Figure 1 : Position systématique du genre Hyalomma au sein de l’ordre des Ixodida. 

(Source : d’après Guglielmone et al. (2010)) 
 

Sands et al. (2017) font l’hypothèse que l’histoire évolutive du genre Hyalomma serait le fruit 
de la tectonique des plaques et des changements climatiques majeurs survenus en Afrique et 
en Eurasie, qui auraient créé, ou au contraire fait disparaître, des ponts terrestres permettant 
des migrations d’hôtes vertébrés entre les continents. L’ancêtre commun des Hyalomma spp. 
serait apparu il y a environ 36 millions d’années dans l'écozone orientale. Il y aurait eu ensuite 
dispersion et diversification dans les régions orientale, paléarctique et afrotropicale au début 
du Miocène (il y a environ 20 millions d’années). 
Il y a actuellement consensus des spécialistes pour considérer comme valide, au sein du genre 
Hyalomma, une liste de 27 espèces, qui a été détaillée en 2010 (Guglielmone et al. 2010), et 
prend en compte les travaux phylogéographiques réalisés par Horak, Camicas et Keirans 
(2002), ainsi que ceux de Apanaskevich et Horak (2008) redécrivant de nombreuses espèces 
et réhabilitant certains noms (Figure 2).  
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Figure 2 : Classification phylogénétique des tiques du genre Hyalomma. 

(Source : Sands et al. 2017) 
 

Plusieurs observations concernant le niveau intraspécifique laissent penser que la taxonomie 
des tiques du genre Hyalomma pourrait encore évoluer. Il a été par exemple observé de la 
spéciation cryptique3 au sein de H. rufipes et de H. truncatum, des espèces possédant des 
aires géographiques très larges (Cangi et al. 2013; Sands et al. 2017). À l’inverse, au Pakistan, 
H. marginatum et certaines H. turanicum présentent des séquences génétiques similaires 
alors que leurs caractères morphologiques diffèrent, ce qui peut suggérer une spéciation très 
récente entre ces deux espèces. Il a aussi été rapporté des possibilités d’hybridation entre des 
espèces morphologiquement distinctes, telles que H. dromedarii et H. truncatum avec 
H. rufipes (Rees, Dioli, et Kirkendall 2003).  

2.1 Répartition géographique des tiques du genre Hyalomma4 

Les tiques du genre Hyalomma sont présentes dans l’ensemble de l’Ancien Monde et 
absentes du continent américain et d’Océanie. Leur répartition globale actuelle est 
représentée sur la Figure 3. La distribution originelle des espèces du genre Hyalomma, 
conditionnée par leurs préférences écologiques pour les climats secs avec une période 
chaude supérieure à trois mois, est regroupée autour des déserts tropicaux du Sahara, des 
zones désertiques du Proche-Orient, et des déserts tempérés d'Asie centrale. À partir de ces 
régions, les tiques du genre Hyalomma ont gagné les zones tropicales ouvertes d'Asie et 
d'Afrique, et les zones méditerranéennes.  

                                                
3 Processus évolutif aboutissant à un groupe de plusieurs espèces distinctes bien que morphologiquement 
identiques. 
4 Selon les experts, il n’existe pas de synthèse récente sur la biologie et l’écologie des tiques du genre Hyalomma. 
En conséquence, les § 2.2 et 2.3 de ce chapitre sont basés en grande partie sur le tapuscrit de l’ouvrage de Pierre-
Claude Morel « Les tiques d’Afrique et du bassin méditerranéen » (Morel 2003), inachevé au moment de son décès 
(1996), non publié mais édité sous forme de CD-Rom par le CIRAD en 2003. Ce document comprend 210 pages 
sur les tiques du genre Hyalomma, dont des chapitres de généralités et des monographies de la plupart des 
espèces, synthétisant les travaux réalisés jusqu’en 1995 sur ces tiques notamment en Afrique et par les chercheurs 
russes (ou soviétiques) puisque plusieurs espèces de Hyalomma sont présentes dans la partie méridionale de 
l’ancienne Union Soviétique. 
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Les formations végétales favorables aux tiques du genre Hyalomma sont très ouvertes, voire 
dénudées : steppes semi-désertiques sahariennes, somaliennes, kalahariennes, arabo-
persiques ou tourano-mongoles ; steppes xérophytes méditerranéennes, sahéliennes, 
somaliennes, arabo-persiques ou du Karoo (Afrique du Sud et Namibie) ; maquis 
méditerranéen, maquis du Cap ; savanes soudaniennes, rhodésiennes, angoliennes. En 
dehors de ces zones, des populations localisées de Hyalomma spp. peuvent habiter l'étage 
pré-méditerranéen ou caucasien et les savanes subéquatoriales. La raréfaction ou l'absence 
de tiques du genre Hyalomma dans les zones équatoriales est corrélative de ces préférences 
écologiques. 
 

 
Figure 3 : Répartition globale des tiques du genre Hyalomma  

(Source : Bonnet et al. 2022) Il est à noter que la distribution des tiques du genre Hyalomma n’est pas 
homogène dans l’ensemble de la zone rouge. Pour les tiques d’intérêt pour le territoire français, leurs 

distributions respectives sont détaillées et précisées dans le chapitre 3. 

2.2 Bio-écologie générale des tiques du genre Hyalomma 

La bio-écologie des espèces de Hyalomma d’intérêt pour le territoire français sera détaillée 
pour chacune d’entre elles dans le Chapitre 3. Ne sont abordées ici que des généralités 
communes au genre Hyalomma.  
Comme toutes les tiques, celles du genre Hyalomma sont des hématophages stricts dont la 
vie est rythmée par l’alternance de phases « libres » et de phases parasitaires au cours 
desquelles elles prennent leurs repas de sang sur leurs hôtes vertébrés. Elles présentent trois 
stases de développement : les larves, les nymphes et les adultes (mâles et femelles). À l’instar 
des autres tiques dures, les tiques du genre Hyalomma ne prennent qu’un repas sanguin 
par stase avant de se métamorphoser (larve et nymphe) ou, après fécondation, de pondre 
des œufs (femelle). 

Dans leur majorité, les tiques du genre Hyalomma ont un cycle triphasique : chacune des 
trois stases doit trouver un hôte sur lequel se gorger et dont elle se détachera ensuite. 
Certaines sont cependant diphasiques comme celles du groupe marginatum, larves et 
nymphes prenant leurs repas de sang sur le même hôte, la métamorphose larvaire se 
déroulant sur cet hôte, et une espèce, H. scupense, est monophasique (les trois stases 
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restent sur le même hôte). Les tiques du genre Hyalomma se nourrissent sur des hôtes 
vertébrés domestiques ou sauvages. Les êtres humains, en s’introduisant dans l’écosystème 
de ces hôtes, peuvent devenir des hôtes accidentels des tiques (Swanepoel et al. 1998). Elles 
sont généralement ditropes, les adultes présentant des préférences trophiques différentes 
des stases immatures (larves et nymphes). Les hôtes de ces dernières sont la plupart du 
temps de petits vertébrés, alors que les adultes se gorgent principalement sur les grands 
ongulés. Le cycle des tiques du genre Hyalomma est dit endo-exophile car les immatures 
sont généralement endophiles (habitat abrité comme des terriers) et les adultes exophiles 
(habitat semi-ouvert à ouvert). Ces derniers présentent généralement un comportement dit 
« chasseur » lors de la recherche de leurs hôtes vers lesquels ils se dirigent activement 
après les avoir repérés (par les vibrations du sol, le gaz carbonique expiré et les odeurs 
émises, la vue, etc).  

Le genre Hyalomma comprend les espèces les plus xérophiles parmi l’ensemble des tiques, 
et présente l’adaptation la plus poussée aux climats désertiques tropicaux chauds ou 
tempérés. L’existence d’une saison sèche annuelle est une nécessité remarquable pour ces 
tiques : les populations de Hyalomma spp. sont absentes des climats subéquatoriaux ou 
équatoriaux ou des climats tempérés où le régime des pluies est trop abondant et régulier. 
Outre l’excès d’humidité, le facteur limitant leur distribution semble être un seuil de 
température critique pendant une durée définie, paramètres en-deçà desquels leur 
développement n’est plus possible (Morel 2003). Pour chaque stase de chaque espèce, il 
serait donc possible de déterminer le nombre de degrés-jours nécessaire au développement 
de la phase en question (Morel 2003). 
Les adultes des tiques du genre Hyalomma dont l’habitat typique correspond aux climats 
tropicaux secs (H. impeltatum, H. dromedarii, H. rufipes) ne présentent pas de périodes 
d’activité particulière, les adultes pouvant être trouvés sur leurs hôtes toute l’année. Les 
populations de ces mêmes espèces, sous des conditions climatiques légèrement différentes, 
par exemple dans les savanes subtropicales, ne sont actives que pendant la saison sèche et 
se raréfient au cours des mois pluvieux. Les tiques du genre Hyalomma dont l’habitat normal 
correspond aux savanes subtropicales (H. impressum et H. nitidum, par exemple) présentent 
un pic d’activité de la stase adulte pendant la saison pluvieuse, bien qu’on puisse aussi les 
observer en saison sèche. En région méditerranéenne, la plupart des tiques du genre 
Hyalomma sont des tiques actives au printemps et en été, la durée de la période d’activité 
variant suivant la latitude. La seule espèce à activité proprement hivernale est H. scupense, 
plus particulièrement les populations les plus septentrionales de cette espèce dont toutes les 
stases se succèdent sur les herbivores en un cycle monophasique de novembre (larves) à 
mars (adultes) (Morel 2003). Toutefois, les populations de H. scupense vivant en Afrique du 
nord ont un cycle différent : les immatures infestent les bovins en automne, et les adultes au 
printemps et en été (Walker 2003; Gharbi et Darghouth 2014). 
Pour les immatures, il est également difficile d’établir des généralités. Dans certains cas 
(H. truncatum, H. rufipes), les immatures sont présents surtout pendant les mois secs de 
l’automne et du printemps. Dans d’autres cas, on les observera uniquement en été, pendant 
les mois les plus chauds (H. marginatum en France, H. impeltatum en Egypte). Pour certaines 
espèces (H. franchinii, H. dromedarii), il ne semble pas y avoir de variations saisonnières 
marquées, les tiques étant potentiellement observées tout au long de l’année. 
La plus grande partie des adultes de tiques du genre Hyalomma se fixe sur les zones à peau 
fine des ongulés, surtout dans la région génito-mammaire, et autour de l’anus (sites de 
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prédilection). On peut parfois les retrouver aussi sur la poitrine, l'ars5 et le fanon6, ou entre les 
crins du toupillon caudal. La localisation sur les membres, le dos, la croupe ou l'encolure est 
peu fréquente. Sur les rongeurs, les immatures se gorgent sans site de prédilection particulier, 
quand les immatures des tiques du genre Hyalomma du groupe marginatum sont 
habituellement fixés sur la tête des oiseaux. Les H. aegyptium se fixent sur la peau souple des 
régions axillaires ou inguinales des tortues. 

2.3 Rôle pathogène direct 

Même en l’absence de transmission d’agents pathogènes, les tiques peuvent, du simple fait 
de leur piqûre, représenter un danger pour les animaux comme pour l’être humain en tant 
qu’ectoparasite. Dans ce cadre, elles ont surtout un impact important en santé animale et 
peuvent être responsables de pertes économiques conséquentes pour les éleveurs.  

Lors de leur fixation pour la prise de leur repas de sang, les tiques insèrent leurs pièces 
buccales dans la peau de l’hôte vertébré, perforant et dégradant ainsi la peau de l’animal, ce 
qui peut générer des pertes économiques pour l’industrie du cuir. De plus, les longues pièces 
buccales des Hyalomma spp. génèrent de sérieuses plaies chez leurs hôtes lors des piqûres. 
Ces plaies sont d’autant plus importantes que les tiques du genre Hyalomma adultes ont 
tendance à se regrouper dans quelques sites de prédilection de faible dimension. Ces plaies 
peuvent secondairement être colonisées par des bactéries, ou par des larves de diptères à 
l’origine de myiases, risque accentué par le contexte d’immunodépression locale due à la 
salive de la tique (Jongejan et Uilenberg 1994). Cela a notamment été montré pour 
H. truncatum dont les piqûres génèrent des nécroses qui favorisent des infections secondaires 
et attirent les diptères Chrysomya bezziana provoquant ainsi une myiase (Walker 2003). 

De plus, le repas sanguin des tiques dures étant extrêmement long (jusqu’à plus de 10 jours 
pour des adultes) et volumineux (jusqu’à 200 fois leur poids à jeun pour les femelles de 
certaines espèces), une infestation massive aura pour conséquence un fort affaiblissement de 
l’hôte à cause de la spoliation sanguine et de l’anémie induite, avec un impact sur la production 
de lait et de viande et sur la sensibilité de l’animal vis-à-vis d’infections diverses. Aucune étude 
spécifique ne semble avoir été réalisée sur les pertes directes (réduction de la croissance ou 
de la production laitière) causées par les tiques du genre Hyalomma. En revanche, plusieurs 
études, réalisées en Zambie (Pegram et Oosterwijk 1990) ou au Cameroun (Stachurski et al. 
1993), ont permis d’évaluer les pertes dues à une autre tique à rostre long, Amblyomma 
variegatum. Ces travaux ont montré que le gorgement de chaque femelle d’A. variegatum 
entraînait une réduction d’environ 50 grammes du poids, bien supérieure au volume de sang 
absorbé par la tique. 

Hyalomma truncatum est aussi, chez les animaux, à l’origine d’une affection nommée sweating 
sickness ou « dyshidrose à tiques » due à des toxines présentes dans sa salive. Après une 
période d’incubation de 4 à 11 jours, les signes apparaissent soudainement et comprennent 
une hyperthermie, de l’anorexie, de l’apathie, des écoulements au niveau des yeux et du nez, 
une hyperémie des muqueuses visibles, de la salivation, une nécrose de la muqueuse buccale 
et une hyperesthésie (Dolan et Newson 1980). Seules les populations de H. truncatum 
d’Afrique australe sont responsables de cette maladie, alors que l’espèce est également 
présente en Afrique de l’ouest et centrale. Cette différence pourrait être due à un phénomène 

                                                
5 Partie du cheval située à la jonction des membres antérieurs et du poitrail. 
6 Le fanon est le pli de peau qui pend sous le cou de certains bovins, notamment des zébus. 
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de spéciation cryptique en cours. 

Les tiques du genre Hyalomma peuvent également être à l’origine de réactions allergiques 
chez l’être humain. Ainsi, un choc anaphylactique suite à une piqûre de H. marginatum a été 
rapporté avec une identification, chez le patient, d’immunoglobulines E (IgE) reconnaissant 
des protéines salivaires de la tique (mais sans réaction anti-alpha-Galactose) (Mateos-
Hernández et al. 2017). Enfin, quelques cas de paralysie localisée ont été également rapportés 
suite à la fixation de tiques du genre Hyalomma adultes sur un être humain, comme cela a été 
rapporté pour d’autres espèces de tiques (Borawski et al. 2018). Ainsi, une paralysie faciale 
asymétrique accompagnée d'une douleur locale a été observée chez une personne suite à la 
fixation d'une femelle Hyalomma sp., d'une espèce non précisée, dans le conduit auditif 
(Dogan et al. 2013).  

2.4 Rôle pathogène indirect par transmission vectorielle 
(avérée ou suspectée) d’agents pathogènes 

2.4.1 Mécanismes généraux de la transmission vectorielle chez les tiques 
dures 

Outre leur impact direct en tant qu’ectoparasites, les tiques sont, au niveau mondial, le 
deuxième vecteur d’agents pathogènes touchant les humains derrière les moustiques, et le 
premier vecteur d’agents pathogènes en santé animale (de la Fuente et al. 2008; Jones et al. 
2008). Ce sont les arthropodes capables de transmettre la plus grande variété d’agents 
pathogènes incluant des bactéries, des parasites (protozoaires, helminthes) et des virus (de 
la Fuente et al. 2017). Néanmoins, comme l’ensemble des vecteurs, les tiques ne transmettent 
pas ces agents pathogènes comme de simples « seringues ». Chaque espèce, voire chaque 
population de tiques, possède une compétence vectorielle qui correspond à son aptitude 
intrinsèque à acquérir l’agent pathogène en se gorgeant sur un hôte infecté, à permettre la 
multiplication de cet agent et à le retransmettre (la compétence vectorielle s’étudie en 
laboratoire). À cette compétence vectorielle s’ajoute l’ensemble des facteurs extérieurs à 
même d’influencer la transmission et définissant ainsi la capacité vectorielle qui est l’aptitude 
d’un vecteur à transmettre un agent pathogène à un moment donné et dans une région définie 
(Rodhain et Perez 1985). La capacité vectorielle dépend de conditions extrinsèques telles que 
l'humidité, la température, l’abondance du vecteur, ses préférences trophiques, etc. (elle 
s’étudie sur le terrain). 
C’est au cours de leurs repas sanguins que les tiques peuvent acquérir des agents pathogènes 
présents chez des hôtes vertébrés infectés. Plusieurs voies de transmission à l’hôte 
vertébré sont alors possibles, via un dépôt sur la peau de l’hôte (via les fèces ou par 
écrasement), ou via l’injection de salive qui accompagne le repas sanguin et qui représente la 
voie de transmission prépondérante chez les tiques (Figure 4) (Moutailler et al. 2016). 
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Figure 4 : Représentation schématique de l'acquisition et de la transmission salivaire d'agents 

pathogènes par une tique lors d’un repas sanguin 
(Source : D’après Šimo et al. (2017)). Les agents pathogènes (AP) sont ingérés par la tique au cours 

du repas sanguin et envahissent l’intestin (1) ; certains AP vont rester dans l’intestin jusqu’à la 
prochaine métamorphose (2), d’autres vont franchir immédiatement la barrière épithéliale pour se 

disséminer dans le corps de la tique (3) ; les AP vont coloniser les glandes salivaires (4) et s’y 
multiplier (5) pour ensuite être transmis lors du repas sanguin de la stase suivante via la sécrétion 

salivaire dans la piqûre (6). 

 
Au sein de la population de tiques, un agent pathogène peut être transmis d’une stase de 
développement à la ou les suivantes par transmission transstadiale (indispensable pour qu’il 
y ait transmission à des hôtes vertébrés chez les tiques dures qui ne prennent qu’un repas de 
sang par stase), de la femelle à sa descendance par transmission transovarienne, d’une 
tique à l’autre par transmission sexuelle entre mâles et femelles, ou par le phénomène de 
« co-feeding ». Dans ce dernier cas, une tique infectée par un agent pathogène peut le 
transmettre à une tique « saine » se gorgeant à proximité, et ce même en l’absence d’infection 
systémique de l’hôte vertébré (Pérez-Eid 2007).  
 

2.4.2 Agents pathogènes identifiés comme potentiellement transmis par 
les tiques du genre Hyalomma 

De très nombreux agents pathogènes – parasitaires, viraux ou bactériens – ont été 
mentionnés dans la littérature scientifique comme étant transmis ou potentiellement transmis 
par des tiques du genre Hyalomma. La synthèse de ces études, avec le niveau de preuve de 
la transmission vectorielle (qui varie d’une simple détection d’ADN ou d’ARN dans des tiques 
collectées dans la nature ou sur des hôtes vertébrés, à une démonstration formelle de la 
transmission expérimentale d’un hôte vertébré infecté à un hôte vertébré, ainsi que des 
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évidences épidémiologiques apportant un niveau de preuve élevé – voir Encadré 1) est 
présentée dans le tableau de l’Annexe 2.  
 

Encadré 1 : Niveau de preuve pour valider une transmission vectorielle 

La seule détection d’ADN ou d’ARN chez une tique collectée dans l’environnement ou sur un 
hôte vertébré ne valide en rien une transmission vectorielle. Elle indique seulementque la tique 
s’est gorgée sur un animal infecté. Bien qu’une telle détection chez des tiques non gorgées 
soit plus indicative qu’une détection chez des tiques gorgées, il faut garder à l’esprit que, l’ADN 
étant très résistant, il est possible de détecter chez une tique de l’ADN provenant des restes 
du repas sanguin de la stase précédente (Léger et al. 2015). 
La détection d’ARNm pour des agents pathogènes à ADN, reflétant a priori la présence d’un 
organisme vivant, présente quant à elle un niveau de preuve supplémentaire mais non 
suffisant malgré tout. Dans certains cas, des preuves indirectes, telles qu’une co-occurrence 
d’un agent pathogène donné chez une espèce de tique et chez les hôtes vertébrés infestés, 
des co-infections avec des agents pathogènes connus pour être transmis par les tiques, ou 
encore l’apparition d’une maladie suite à des piqûres de tiques, peuvent représenter des 
indices épidémiologiques notables. La démonstration d’une transmission transstadiale et/ou 
transovarienne, qui valide l’existence d’un développement de l’agent pathogène chez les 
tiques, représente quant à elle une indication très marquante en faveur d’une transmission 
vectorielle. Néanmoins, seule la validation de l’aptitude d’une espèce de tique à acquérir un 
agent pathogène sur un hôte infecté, à permettre son développement/sa multiplication, puis à 
le transmettre à la faveur d’un nouveau repas sanguin à un nouvel hôte représente une preuve 
formelle de la compétence vectorielle vis-à-vis d’un agent pathogène donné. 
Malheureusement, très peu d’expériences de compétence vectorielle ont été conduites en 
raison des difficultés rencontrées lors de la réalisation des cycles complets en conditions 
expérimentales (nécessité de disposer de tiques « saines », d’hôtes vertébrés adaptés à la 
fois aux tiques et aux agents pathogènes - ou d’avoir à disposition une technique efficace de 
gorgement artificiel des tiques -, d’une culture de l’agent pathogène, des niveaux de 
biosécurité requis…). 

 
Pour établir le Tableau 4, les experts se sont basés sur la liste des 27 espèces de Hyalomma 
décrites selon Guglielmone et al. (2010). Les espèces pour lesquelles aucun élément ne 
permet à ce jour de démontrer un potentiel rôle de vecteur, n’ont pas été incluses. Il s’agit des 
espèces H. albiparmatum, H. arabica, H. brevipunctatum, H. glabrum, H. hystricis, H. nitidum, 
H. punt, H. rhipicephaloides, H. franchinii et H. kumari. 

Pour la recherche bibliographique, les termes “Hyalomma” et “ [agent pathogène recherché]” 
(l’ensemble des micro-organismes dont la transmission par des tiques a été rapportée dans la 
littérature scientifique, toutes espèces confondues, avec exclusion de facto des symbiontes) 
ont été recherchés avec l’opérateur booléen « AND » dans les bases de données Pubmed et 
Scopus. Le nombre de références pour chacune de ces deux bases de données est indiqué 
dans le tableau. 
Les experts ont également inclus dans leurs recherches bibliographiques les noms d’espèces 
de Hyalomma toujours valides et ceux ayant été utilisés pendant quelques décennies mais 
abandonnés depuis en faveur des noms actuellement employés. Ainsi, ont également été 
considérées dans ce tableau : 

- Hyalomma plumbeum Panzer, 1975 : nom utilisé principalement dans les pays de 
l’ancienne union soviétique ; cette tique a été reclassée plus récemment comme 
H. marginatum (Apanaskevich et Horak 2008) ; 
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- Hyalomma detritum Schulze, 1919, qui a été reclassée comme H. scupense 
(Guglielmone et al. 2009), tout comme H. uralense et H. volgense. 

À noter que les données identifiées pour H. savignyi n’ont pas été considérées par les experts, 
bien que cette tique ait été reclassée comme H. lusitanicum. Le nom de H. savignyi ayant été 
donné de manière générique à une espèce comprenant différentes sous-espèces, les données 
pourraient correspondre tout aussi bien à H. lusitanicum qu’à H. anatolicum, H. impeltatum, 
H. impressum, H. marginatum ou H. truncatum. 
Pour beaucoup d’agents pathogènes, le niveau de preuve apporté par la littérature scientifique 
n’est pas considéré comme suffisant par les experts du GT pour valider l’existence formelle 
d’une transmission vectorielle. Cette dernière n’a en effet été expérimentalement validée que 
pour les agents pathogènes mentionnés dans le Tableau 4. Pour les protozoaires des genres 
Hemolivia et Hepatozoon, l’infection d’un nouvel hôte a été rapportée via l’ingestion d’une tique 
infectée. Cette transmission ne se produit donc pas à la faveur d’une piqûre lors de la prise 
d’un repas sanguin et ne peut être considérée comme une transmission vectorielle suivant la 
définition acceptée de cette dernière.    

 
Tableau 4 : Agents pathogènes pour lesquels une transmission d’un hôte infecté à un hôte 
initialement sain par piqûre de tique Hyalomma a été validée expérimentalement 
Seules les espèces considérées comme d’intérêt par les experts du GT sont présentées. 
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Virus de la FHCC   X  X  X X  X 
Virus de la Peste équine 

africaine   X        
Virus de l’Encéphalite 
équine du Venezuela          X 

Theileria annulata X  X X  X   X  
Theileria equi X   X       

Theileria lestoquardi X          
Theileria ovis X          

Babesia occultans        X   
Coxiella burnetii  X         

Anaplasma marginale    X       
Rickettsia aeschlimannii       X X   

 
Les agents pathogènes susmentionnés, outre CCHFV, sont présentés et l’exposition à 
ces derniers suite à une piqûre de tique Hyalomma sp. en France a été appréciée dans 
le chapitre 7 du présent rapport.  
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3 Les espèces de Hyalomma d’intérêt pour le 
territoire français 

3.1 Sélection des espèces de Hyalomma d’intérêt pour le 
territoire français 

Le Tableau 5 présente les principales caractéristiques bio-écologiques (répartition 
géographique, préférences trophiques et écologiques) des 27 espèces du genre Hyalomma, 
ainsi que les critères utilisés pour sélectionner les tiques qui méritent d’être étudiées en lien 
avec un risque pour le territoire français, à savoir :  

- rôle de vecteur d’agents pathogènes ; 
- présence sur les territoires français ; 
- proximité géographique avec les territoires français ; 
- introduction possible sur les territoires français par les hôtes terrestres* ; 
- introduction possible sur les territoires français par les oiseaux migrateurs ; 
- adéquation actuelle des territoires français avec les exigences 

climatiques/écologiques de l’espèce de tique du genre Hyalomma. 
*Concernant ces hôtes, les informations relatives aux espèces hôtes sauvages sont limitées 
du fait de la difficulté de les examiner. 

 
À partir des données recensées dans le Tableau 5, dix espèces de tiques du genre Hyalomma 
ont été retenues comme étant d’intérêt car répondant positivement à au moins deux de ces 
critères en plus d’être vectrices d’agents pathogènes : H. aegyptium, H. anatolicum, 
H.  dromedarii, H. excavatum, H. impeltatum, H. rufipes et H. truncatum, ainsi que 
H.  marginatum, H. scupense et H. lusitanicum déjà présentes sur le territoire français.  
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Tableau 5 : Caractéristiques bio-écologiques des 27 espèces du genre Hyalomma et critères de sélection des espèces d’intérêt pour les territoires 
français. 

Les espèces sélectionnées sont mentionnées en grisé.  
Les (1), (2) et (3) détaillés ci-dessous correspondent aux chiffres en exposant dans la première ligne du tableau.  
(1) Les données présentées dans le tableau sont essentiellement basées sur le manuscrit de l’ouvrage de Pierre-Claude Morel « Les tiques d’Afrique et du bassin 
méditerranéen », et les ouvrages de Walker (2003) et Estrada-Peña et al. (2004). Les codes suivants sont utilisés pour décrire les hôtes ; en cas de nécessité, des 
précisions sont apportées.  

 ONG (grands ongulés) ou, plus spécifiquement, RUM (ruminants), BV (bovins), OV (ovins), CP (caprins), DR (dromadaires), CV (chevaux), SD (suidés 
dont SG : sangliers) 

 PMM (petits mammifères) ou, plus spécifiquement, RG (rongeurs myomorphes : rats, souris, gerbilles, etc), LG (lagomorphes : lièvres et lapins), HR 
(hérissons), INV (autres insectivores, notamment musaraignes) 

 CN (chiens) ; O (oiseaux, notamment ceux fréquemment au sol) ; REP (reptiles dont LZ : lézards)  

(2) Le rôle vecteur n’est mentionné que lorsque celui-ci a été formellement démontré vis-à-vis d’au moins un agent pathogène (voir Annexe 2 et Encadré 1) 
(3) Les introductions ou disséminations de tiques dépendent des déplacements de leurs hôtes. Elles peuvent se faire via les hôtes terrestres (T), introductions 
d'animaux domestiques (bovins, ovins, chevaux...) pour des raisons commerciales ou évènementielles (compétitions ou expositions) ou introductions d'animaux 
sauvages frauduleuses ou non (sangliers, lièvres, faisans, Nouveaux Animaux de Compagnie...), ou via les oiseaux migrateurs (O). 
 

Espèce Répartition 
géographique1 

Hôtes des immatures 
(I) et des adultes (A)1 

Exigences climatiques ; 
M = méditerranéen·ne1 

Rôle 
vecteur2 

Présence sur les 
territoires 
français 

Proximité 
géographique  

Introduction 
possible3 

Adéquation 
actuelle aux 
exigences 

climatique et 
écologiques de 

l’espèce 

H. aegyptium 

De la région 
méditerranéenne à 

l’est de la Chine via le 
Caucase. Mentionnée 

en Grèce, Albanie, 
Italie 

I : tortues, O (et à un 
moindre degré, PMM et 

REP) 
A : tortues (et HR) 

Endophile et thermophile (au 
moins 4 mois avec T°moyenne > 

20°C. Zones sèches M et steppe 
asiatique, mais pas zones 

désertiques 

oui  

oui (identification 
d'un mâle sur une 
tortue en Corse en 

2004) 

oui oui (T et O) 

moyenne : aurait 
besoin d'un mois 

d'été avec T° 
moyenne > 25°C 

H. albiparmatum Afrique de l'Est 
(Kenya, Tanzanie) 

I : RG, LG, O 
A : ONG (notamment 

BV) 

Steppes boisées somaliennes. 
Pluviométrie entre 250 et 750 mm. non non oui (Mayotte, 

La Réunion) non non 



Anses ● Rapport d’expertise collective  Saisine « n°2020-SA-0039 Hyalomma » 

Version finale page 39 / 300  Janvier 2023 

Espèce Répartition 
géographique1 

Hôtes des immatures 
(I) et des adultes (A)1 

Exigences climatiques ; 
M = méditerranéen·ne1 

Rôle 
vecteur2 

Présence sur les 
territoires 
français 

Proximité 
géographique  

Introduction 
possible3 

Adéquation 
actuelle aux 
exigences 

climatique et 
écologiques de 

l’espèce 

H. anatolicum 

Afrique du Nord et de 
l’Est, Turquie et 

Moyen-Orient, Asie 
(de l’Afghanistan à 

l’Inde) 

I et A : ONG 

Adaptée aux zones arides 
steppiques voire désertiques de M 

et d'Asie (200-500 mm). 
Thermophile : moyenne en juillet-

août > 28°C (même si gel en 
hiver). Mais comme endophile, 
assez indépendante du climat 

oui non oui oui (T) non mais tique 
endophile 

H. arabica Yémen et Arabie 
Saoudite 

I : RG 
A : OV,CP Non documenté non non non non ? 

H. asiaticum Asie (de la Turquie à 
la Chine) 

I : RG, LG, HR, INV 
A : ONG (notamment 

DR et OV) 

Steppes semi-désertiques à 
boisées à très forte amplitude 
thermique (comme au Sahara 
avec plusieurs mois de gel en 

hiver). Endophile (terriers) pour 
femelles et I gorgés. Plutôt proche 

des bassins fluviaux 

oui  non non oui (T) non 

H. brevipunctatum Inde, Sri-Lanka, 
Pakistan 

I : RG, INV 
A : ONG et cervidés Non documenté non non non non ? 

H. dromedarii 

De l’Inde et la Chine 
orientale à la 

péninsule arabique. 
Afrique du nord-est, 

et régions 
sahéliennes de 

l’Afrique de l’Ouest et 
centrale 

I : RG, O, REP, HR et 
ONG 

A : ONG domestiques 
et sauvages 

Adaptée aux zones d'extrême 
sécheresse, mais surtout présente 

dans les oasis. Steppes 
désertiques à boisées. Pas 

présente dans les zones 
désertiques froides 

oui  non oui oui (T et O) faible 

H. excavatum 

De l’Afrique du Nord à 
l’Afghanistan, Grèce, 

Turquie, iles 
Canaries, Sicile, 

Balkans 

I : RG, LG, INV 
A : ONG 

Steppes sèches M et asiatiques. 
Zones pré-désertiques. 

L’isotherme de 27°C en juillet est 
la limite nord 

oui  non oui oui (T) non 

H. franchinii 
Partie orientale de la 

région sud-
méditerranéenne 

I : LZ, RG 
A : ONG 

Zones désertiques (type éboulis 
rocheux) ;  

pluviométrie < 100-200 mm 
non non oui oui (T) non 
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Espèce Répartition 
géographique1 

Hôtes des immatures 
(I) et des adultes (A)1 

Exigences climatiques ; 
M = méditerranéen·ne1 

Rôle 
vecteur2 

Présence sur les 
territoires 
français 

Proximité 
géographique  

Introduction 
possible3 

Adéquation 
actuelle aux 
exigences 

climatique et 
écologiques de 

l’espèce 

H. glabrum 
(proche de 

H. marginatum) 
Afrique du Sud 

I : LG, O 
A : ONG sauvages 

(notamment zèbres), 
CN 

Steppe du Karoo. Pluviométrie 
entre 125 et 375 mm ; tolère le gel 

(5 mois/an) et les zones très 
chaudes 

non non non non non 

H. hussaini Inde, Pakistan  I : RG, INV 
A : ONG Non documenté non  non non non ? 

H. hystricis Inde I et A : porc-épic Non documenté non non non non ? 

H. impeltatum 

De l’Afrique du Nord 
au Pakistan. Turquie. 

Afrique subsaha-
rienne (du Sénégal à 

la Somalie) 

I : RG, LG, HR, LZ, O 
A : ONG 

Régions arides et semi-arides. 
Très abondante entre 100 et 

500 mm 
oui  non oui oui (T) faible 

H. impressum 

De l'Afrique 
subsaharienne de 
l'ouest à l'Ethiopie 
(pas au Maghreb) 

I : RG et HR  
A : ONG (notamment 

BV). 

Zones de savane et steppes à 
pluviométrie comprise entre 200 

et 1250 mm.  
I endophiles. 

non  non non non faible 

H. isaaci 
(proche de 

H. marginatum) 

Inde, Pakistan, 
Afghanistan, 

Birmanie, Népal 

I : O 
A : ONG, CN 

Probablement mêmes 
écosystèmes que H. marginatum. oui  non non non oui 

H. kumari Inde, Pakistan, 
Afghanistan 

I : RG, INV 
A : RUM mais aussi 

CV, CN, tigre 
Non documenté non non non non ? 

H. lusitanicum Méditerranée 
occidentale 

I : lapins (à un moindre 
degré RG)  

A : RUM domestiques 
et sauvages, CV, SG 

Forêts et maquis M sec mais 
aussi plus tempérées. Climat M 
moyen : au sud des isothermes 

22-23°C en juillet. 

oui 

oui (France 
continentale en 
1950, étang de 
Berre en 2022) 

oui oui (T) oui 
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Espèce Répartition 
géographique1 

Hôtes des immatures 
(I) et des adultes (A)1 

Exigences climatiques ; 
M = méditerranéen·ne1 

Rôle 
vecteur2 

Présence sur les 
territoires 
français 

Proximité 
géographique  

Introduction 
possible3 

Adéquation 
actuelle aux 
exigences 

climatique et 
écologiques de 

l’espèce 

H. marginatum 

Afrique du Nord, 
Méditerranée, Europe 
orientale, mer Noire, 

Caspienne et Proche-
Orient 

I : O, LG, HR 
A : ONG 

Limite nord : isotherme de 24°C 
en juillet. Entre 375 et 750 mm de 

pluie. Végétation favorable très 
diverse (car deux hôtes). 

Nécessité d'été chaud et sec. Ne 
résiste pas à climat désertique 

oui 

oui (Corse et 
France 

continentale, en 
climat 

méditerranéen) 

oui oui (T et O) oui 

H. nitidum Sub-saharienne, du 
Sénégal à la RCA 

I : RG, LG 
A : ONG 

Très semblable à H. truncatum 
mais présente dans zones plus 
humides d'Afrique de l'Ouest et 

centrale 

non non non non moyenne 

H. punt Somalie, Ethiopie I : inconnus 
A : RUM, gazelles Non documenté non non non non ? 

H. rhipicephaloides Méditerranéenne 
orientale 

I : inconnus 
A : OV, CP, gazelles. Non documenté non non non non ? 

H. rufipes 
(proche de 

H. marginatum) 

Afrique 
subsaharienne, mer 
rouge. Fréquentes 

introductions en 
Europe, y compris 

septentrionale 

I : O, LG 
A : ONG 

Savanes et steppes sèches (250-
750 mm). Si plus humide, 

maintien possible uniquement si 
saison sèche suffisamment 

longue  

oui  non 

oui (Mayotte, 
La Réunion ; a 
été introduite à 

plusieurs 
reprises en 

France 
continentale ?) 

oui (T et O) moyenne 

H. schulzei 

Péninsule arabique, 
Pakistan, 

Afghanistan, Iran, 
Iraq, Syrie, Egypte 

I : RG, LG, HR 
A : RUM (notamment 

DR) 

Climat désertique, avec saison 
très chaude et saison froide, mais 
ne supporte pas le gel prolongé 

à 
confirme

r 
non non non non 
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Espèce Répartition 
géographique1 

Hôtes des immatures 
(I) et des adultes (A)1 

Exigences climatiques ; 
M = méditerranéen·ne1 

Rôle 
vecteur2 

Présence sur les 
territoires 
français 

Proximité 
géographique  

Introduction 
possible3 

Adéquation 
actuelle aux 
exigences 

climatique et 
écologiques de 

l’espèce 

H. scupense 

De l’Europe de 
l’Ouest et l’Afrique du 

Nord à l’est de la 
Chine et au nord de 

l’Inde 

I et A : ONG 
(essentiellement BV) 

Climat M ou en bordure des 
déserts tropicaux ou tempérés 

d'Asie. Pluviométrie jusqu'à 800-
900 mm pour forme ex-detritum, 

au moins 750 mm et climat 
tempéré pour forme ex-scupense 
(exception pour Hyalomma). En 
partie protégée des variations du 
climat puisque souvent dans les 

habitats 

oui 

oui (Corse et 
sporadiquement 

France 
continentale) 

oui oui (T) oui 

H. somalicum 
Somalie, Ethiopie, 

Yémen, Arabie 
Saoudite 

I : inconnus 
A : ONG (notamment 

DR) 
Non documenté non  non non non ? 

H. truncatum Afrique Sub-
Saharienne, Yémen 

I : LG et RG 
A : ONG domestiques 
et sauvages (girafes, 

antilopes, buffles)  

En Afrique australe, limitée aux 
zones inférieures à 750 mm.  oui  non oui (Mayotte, 

La Réunion) oui (T) moyenne 

H. turanicum 
(proche de 

H. marginatum) 

Péninsule Arabique, 
Asie de l’ouest  

I : O et LG 
A : ONG 

Steppes asiatiques. Limitée au 
nord par isotherme de 24°C en 
juillet. 400 mm pluies annuelles. 

Longue saison sèche, mais 
supporte aussi le gel 

non  non non non faible 
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3.2 Bio-écologie des tiques du genre Hyalomma d’intérêt pour le 
territoire français 

3.2.1 Espèces présentes et installées en France 

3.2.1.1 Hyalomma lusitanicum 

 Distribution géographique 
Hyalomma lusitanicum est une espèce cantonnée à l’ouest du bassin méditerranéen (Morel 2003; 
Walker 2003; Apanaskevich, Santos-Silva, et Horak 2008) (Figure 5). On la retrouve en Algérie 
(Yousfi-Monod et Aeschlimann 1986) et au Maroc (Bailly-Choumara, Morel, et Rageau 1976), où elle 
ne serait toutefois jamais abondante (Walker, 2003), dans la péninsule ibérique (Santos-Silva et al. 
2011; Valcárcel et al. 2016), en Sicile (Torina et al. 2006) et en Sardaigne (Chisu et al. 2018). En 
Espagne, son abondance est croissante, au moins sur les cerfs examinés lors de diverses études 
(Valcárcel et al. 2020). Elle vient d’être retrouvée à Malte, sans doute à la faveur de l’introduction de 
bovins en provenance d’Espagne (Hornok et al. 2020). En 1959, Morel (1959) la décrivait en France 
sous le nom de Hyalomma excavatum lusitanicum, indiquant l’avoir observée en Camargue, dans le 
Var et les Pyrénées-Orientales (d’autres spécimens auraient été des H. excavatum sensu stricto). 
Apanaskevich et al.(2008), qui ont redécrit l’espèce, mentionnent avoir examiné des H. lusitanicum 
de France, mais sans préciser leur provenance. 
La présence de H. lusitanicum en France continentale n’est confirmée que depuis quelques mois, et 
uniquement dans un seul site des Bouches-du-Rhône. En effet, suite à l’appel à témoignages publié 
dans la presse, deux femelles, collectées en 2020 au sud de l’étang de Berre et transmises au Centre 
de coordination internationale en recherche agronomique pour le développement (Cirad), se sont 
révélées être des H. lusitanicum (validation 
morphologique et génétique). Il serait 
nécessaire de faire des campagnes de collecte 
dans les zones les plus probables d’installation 
de la tique, et sur ses hôtes de prédilection, 
pour avoir des informations à jour. 
Quoi qu’il en soit, c’est une tique restreinte au 
maquis méditerranéen moyen ou chaud de 
l'ouest de la Méditerranée. Elle 
s’accommoderait mieux des habitats de forêt 
méditerranéenne que H. marginatum qui, elle, 
préfèrerait les steppes (Valcárcel et al. 2020). 
C’est la seule espèce de Hyalomma ditrope 
présente sous le climat méditerranéen moyen, 
c’est-à-dire jusqu’à l'isotherme7 de juillet des 
22-23°C (les autres espèces de Hyalomma di- 
ou triphasiques sont établies au sud d’un isotherme de juillet plus élevé, 24°C ou 25°C, ou même 
28°C). La distribution de H. lusitanicum est liée à celle du Lapin de garenne (Oryctolagus cuniculus), 
hôte préférentiel des immatures (Morel 2003). Les larves et les nymphes sont généralement 

                                                
7 Une isotherme est, sur une carte météorologique, une ligne ou une frontière fictive le long de laquelle la température est 
constante pendant une période donnée. 
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confinées au terrier de lapins (Morel 2003). Les adultes sont en revanche exophiles et se tiennent 
soit au sol, soit sur la végétation basse, épineuse et sclérophylle du maquis sur laquelle ils peuvent 
monter (Valcárcel et al. 2020), à proximité des terriers de lapins, ce qui justifie qu’H. lusitanicum se 
retrouve également sur les terres salées des deltas (Morel 2003). Le fait que les adultes de 
H. lusitanicum puissent être en attente dans la végétation explique qu’ils soient parfois collectés en 
grande quantité par la méthode du drap8. Plus de 1000 adultes de H. lusitanicum ont ainsi été 
collectés par cette méthode lors d’une étude faite sur l’île de Grande Canarie (Bolaños-Rivero et al. 
2017). 

 Hôtes 
Les cervidés, mais également les autres ongulés (bovins, équins, suidés…), sont les hôtes 
préférentiels des adultes de H. lusitanicum (Santos-Silva et al. 2011) qui préféreraient cependant la 
faune sauvage aux animaux domestiques (Valcárcel et al. 2020). Ils peuvent aussi être  rencontrés 
exceptionnellement sur des carnivores, des insectivores comme le Hérisson commun (Erinaceus 
europaeus), des lagomorphes, l’être humain (elle est réputée moins « agressive » que H. marginatum 
(Valcárcel et al. 2020) toutefois les récents cas de FHCC recensés en Espagne sont majoritairement 
attribués à des piqûres de H. lusitanicum par les chercheurs espagnols), mais également sur divers 
oiseaux : Autruche (genre Struthio), Grosbec casse-noyaux (Coccothraustes coccothraustes), Hibou 
grand-duc (Bubo bubo). Il s’agit cependant à chaque fois d’une seule tique observée sur un seul 
individu, donc d’une observation contingente (Santos-Silva et al. 2011). 
Les tiques immatures se gorgent préférentiellement sur le Lapin de garenne, bien qu’on puisse les 
observer sur d’autres hôtes (Apanaskevich et al. 2008) : Lièvre d’Europe (Lepus europaeus), 
plusieurs espèces de rongeurs (Lérot commun, Eliomys quercinus), le rat (genre Rattus), Hérisson 
commun (Erinaceus europaeus), mais aussi le chien (Canis lupus familiaris), Renard roux (Vulpes 
vulpes), divers mustélidés. Pour ces auteurs, la mention de larves ou nymphes de H. lusitanicum sur 
oiseaux domestiques ou bovins est peut-être erronée et devrait être vérifiée. L’étude de Santos-Silva 
(2017) suggère elle aussi que les oiseaux ne sont qu’exceptionnellement infestés par les immatures 
de H. lusitanicum : ils ne seraient donc pas un bon moyen de dispersion de l’espèce (Valcárcel et al. 
2020). Calvete et al. (2003) ont d’ailleurs examiné plus de 200 Perdrix grises (Perdix perdix) en 
Espagne, dans une zone où H. lusitanicum abonde, mais n’ont trouvé qu’une seule H. lusitanicum 
(dont la stase n’a pas été mentionnée). Pourtant, sur Grande Canarie, 27 H. lusitanicum (stades non 
précisés) auraient été collectés sur des oiseaux, dont une seule espèce est mentionnée, l’Œdicnème 
criard (Burhinus oedicnemus) (Bolaños-Rivero et al. 2017). Valcárcel et al. (2016) affirment quant à 
eux que les nymphes peuvent se nourrir sur les cervidés, comme les adultes. Pour cette raison, ils 
pensent que H. lusitanicum devrait plutôt être considérée comme une tique télotrope9 que comme 
une tique ditrope (Valcárcel et al. 2020). 

 Cycle de développement 
Le cycle de H. lusitanicum est ditrope (voire télotrope, selon certains auteurs) et triphasique (Morel 
2003), avec une seule génération par an. Les adultes parasitent leurs hôtes quasiment toute l’année, 
avec un maximum de mai à juillet, et une diminution du niveau d’infestation assez marquée entre 
novembre et janvier. En période très chaude, ces adultes restent inactifs pendant la majeure partie 
de la journée, cachés à l’ombre des arbres, mais redeviennent actifs en soirée et la nuit (Valcárcel et 
al. 2020). Il semble qu’il puisse y avoir un second pic d’infestation, moins marqué, à l’automne (Walker 
2003). Cela a été observé en Sicile (Torina et al. 2006) et en Espagne sur les cerfs, peut-être en lien 
avec les regroupements qui interviennent au moment du rut (Valcárcel et al. 2020). Les tiques adultes 
passent généralement l’hiver à jeun, dissimulées dans la litière du sol. Les mâles pourraient 

                                                
8 Une pièce de tissu du genre flanelle est traînée au sol, ce qui permet la collecte des tiques à l’affût dans la végétation. 
9 Les stades immatures d’une tique télotrope peuvent se gorger aussi bien sur les hôtes infestés par les adultes que sur 
d’autres espèces hôtes, alors que ceux d’une tique ditrope parasitent des hôtes différents de ceux infestés par les adultes. 
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également rester fixés sur leurs hôtes pendant cette période froide (Valcárcel et al. 2016). Des 
femelles gorgées ont également été retrouvées toute l’année sur les cerfs suivis, mais celles qui se 
détachent en période froide ne pondent pas, patientant jusqu’au printemps (diapause 
morphogénique) ; il n’a pas été possible de déterminer si les larves et les nymphes avaient également 
la possibilité de survivre à l’hiver (Valcárcel et al. 2020). 
Les immatures10 sont actifs au printemps et en été (Santos-Silva et Vatansever 2017). Au Maroc, des 
observations dans les années 1990 avait montré que les larves étaient actives plus tôt que les 
nymphes : elles étaient retrouvées sur les lapins de garenne entre mai et octobre, alors que les 
nymphes infestaient ces mêmes hôtes seulement à partir de juillet (Morel 2003). D’après les 
ornithologues, à cette période de l’année, aussi bien au Maroc qu’en péninsule ibérique, les oiseaux 
migrateurs sont déjà passés : ils ne pourraient donc pas s’infester et disséminer les tiques immatures 
s’ils constituaient des hôtes habituels, ce qui en outre ne semble pas être le cas (Valcárcel et al. 
2020). 
Les tiques adultes se fixent sur tout le corps de leurs hôtes, et pas seulement sur les zones habituelles 
de gorgement des tiques du genre Hyalomma (région péri-anale et aine-mamelle-scrotum). Valcárcel 
et al. (2016) en ont ainsi retrouvés en nombre important sur la nuque et la tête des cerfs. La grande 
différence entre H. marginatum et H. lusitanicum est que cette dernière ne fait habituellement pas 
d’agrégats sur les sites de fixation, comme le fait H. marginatum (Valcárcel et al. 2020). Quant aux 
larves et aux nymphes, elles tendent à se regrouper sur les oreilles des lapins. 

 

3.2.1.2 Hyalomma marginatum 

Hyalomma marginatum est présente en Europe depuis des décennies. L’espèce fait l’objet d’une 
surveillance de la part de l’European Center for Disease Prevention Control (ECDC) qui publie 
régulièrement des cartes de distribution incluant les observations des équipes travaillant sur cette 
tique. La dernière carte11 en date, de mars 2022, prend ainsi en compte les travaux de l’équipe du 
Cirad étudiant H. marginatum puisqu’y figurent les résultats des enquêtes faites dans des structures 
équestres du littoral méditerranéen et les signalements connus de présence de la tique en France 
(Figure 5). L’ECDC a d’autre part publié une compilation des connaissances sur H. marginatum12. En 
2010, un panel d’experts a élaboré pour l’European Food Safety Authority (EFSA) un rapport sur le 
« Rôle des tiques vectrices dans l’épidémiologie de la fièvre hémorragique de Crimée-Congo et de la 
peste porcine africaine en Eurasie » (EFSA 2010). Enfin, l’espèce est élevée depuis quatre ans à 
l’insectarium du Cirad, à Montpellier, et fait l’objet, sur le terrain et en laboratoire, de divers suivis et 
études dont les résultats sont pour le moment disponibles essentiellement dans des rapports destinés 
au ministère en charge de l’Agriculture. Les informations provenant de ces diverses sources sont 
agrégées ci-dessous à celles des publications « classiques » disponibles. 
 

                                                
10 Les stades immatures des tiques sont les stades larvaire et nymphal, dont les organes reproducteurs ne sont pas encore 
fonctionnels. 
11 https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/hyalomma-marginatum-current-known-distribution-march-2022  
12 https://www.ecdc.europa.eu/en/disease-vectors/facts/tick-factsheets/hyalomma-marginatum 

https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/hyalomma-marginatum-current-known-distribution-march-2022
https://www.ecdc.europa.eu/en/disease-vectors/facts/tick-factsheets/hyalomma-marginatum
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 Distribution géographique 
En Europe, H. marginatum est observé dans tous les pays de la façade méditerranéenne, de 
l’Espagne à la Turquie, où son abondance se serait considérablement accrue depuis les années 1990 
(Vatansever et al. 2007) (Figure 5). 
 

 
Figure 5 : Distribution de Hyalomma marginatum 

La carte synthétise l’ensemble des signalements de cette espèce dans la littérature. Les points rouges 
correspondent à des signalements de populations installées alors que les points oranges correspondent à des 

introductions individuelles régulières sans installation.  
 
Hyalomma marginatum est aussi présente au Portugal, en Macédoine du nord, en Bulgarie, en 
Roumanie, en Ukraine (Santos-Silva et Vatansever, 2017), et plus généralement dans toutes les 
régions comprises entre la mer Noire et la mer Caspienne (carte ECDC). Il y aurait d’autre part des 
populations établies dans le Tessin (sud de la Suisse) et en Hongrie (Figure 5). Dans la plupart des 
pays européens situés plus au nord, H. marginatum est régulièrement observée, soit sur des oiseaux 
migrateurs arrivant au printemps, soit sur des chevaux, des bovins, des humains, ou même au sol. 
Elle a ainsi été signalée au Royaume-Uni (Jameson et al. 2012), aux Pays-Bas (Uiterwijk et al. 2021), 
en Suède (Grandi et al. 2020), en Allemagne (Chitimia-Dobler et al. 2019), en Pologne (Nowak-
Chmura 2014), en République tchèque et en Slovaquie (Capek et al. 2014). 
En Afrique, H. marginatum est présente au Maghreb, du Maroc à l’Égypte (Walker 2003 ; Santos-
Silva et Vatansever, 2017). En revanche, les observations faites au sud du Sahara sont sans doute, 
comme en Europe du nord, la conséquence du transport d’immatures par des oiseaux (Apanaskevich 
et Horak, 2008). Cette hypothèse est confortée par la capture de très nombreux oiseaux infestés par 
des immatures de H. marginatum en Égypte, à l’automne (Nuorteva et Hoogstraal 1963) . Pourtant, 
bien que les migrations d’oiseaux transportent ainsi chaque année un nombre considérable de 
nymphes vers le sud, on ne constate pas d’établissement stable de l’espèce en Afrique sub-
saharienne (Apanaskevich et Horak, 2008). En Asie, l’espèce est signalée au Proche- et au Moyen-
Orient, jusqu’en Iraq, Iran (Biglari et al. 2018; Choubdar et al. 2019) et au Turkménistan 
(Apanaskevich et Horak, 2008). Elle a récemment été observée au Kazakhstan (Yang et al. 2021) et 
en Chine (régions de Mongolie intérieure (Gaowa et al. 2018) et du Gansu (Guo et al. 2019). 
Hyalomma marginatum est installée en Corse depuis au moins 60 ans (Morel 1959). Sur le continent, 
quelques individus ont été mentionnés régulièrement, par exemple dans les années 1950 dans le 
massif de l’Esterel (Morel 1959), mais il est probable que ces observations aient été consécutives à 
l’introduction de nymphes par les oiseaux migrateurs, comme c’est le cas actuellement dans les pays 
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du nord de l’Europe. En revanche, depuis 2015, il est certain que l’espèce est présente en France 
continentale (Vial et al. 2016). Elle est actuellement installée dans diverses régions du pourtour 
méditerranéen, des Pyrénées-Orientales au Var (Stachurski et Vial, 2018), mais aussi plus au nord, 
dans la partie méridionale de l’Ardèche (Figure 6). 

  
Figure 6 : Distribution de H. marginatum en France continentale 

Source : d’après Bah et al. (2022) 
 
Morel (2003) avait analysé comme suit la distribution de H. marginatum alors que l’espèce n’était pas 
encore installée en France. « Cette tique est caractéristique du climat méditerranéen chaud et des 
zones de passage de ce climat au semi-désert tropical. Dans la partie occidentale du bassin, la 
distribution de l’espèce correspond à l'étage méditerranéen sclérophylle sempervirent chaud et à la 
steppe méditerranéenne à alfa13. À proximité de ces zones ou à l’intérieur de celles-ci, l’espèce se 
retrouve dans les formations boisées, par exemple à l’étage méditerranéen des chênes à feuilles 
caduques. En Méditerranée orientale, divers types d’habitat analogues abritent également 
H. marginatum. Toutefois, dans la steppe semi-désertique du Proche-Orient, les populations sont 
restreintes aux zones de culture bordant les grands fleuves (Tigre, Euphrate, delta du Nil). Enfin, 
autour de la mer Noire et sur le Caucase, on retrouve l’espèce dans de nombreux habitats, y compris 
les steppes de montagne du Caucase (jusqu’à 2000 m d’altitude). L’espèce présente toutefois son 
maximum d’abondance dans les zones de piémont (400-500 m) ou de faible altitude (900-1000 m), 
et est absente, en Crimée, de l'étage des conifères ». 
« Les types d’habitat de H. marginatum sont donc très nombreux et divers. Cela tient sans doute au 
cycle diphasique de cette tique qui la rend indépendante de l’écosystème pour une partie de son 
cycle. Cette tique manifeste toutefois une thermophilie nette, ce qui empêchait jusqu’à récemment sa 
présence pérenne en France méridionale où la tique ne trouvait jusqu’alors pas les conditions 
nécessaires à son installation, notamment en ce qui concerne les possibilités d’ovogenèse et 
d'embryogenèse. En effet, d’une façon générale, beaucoup plus que par le froid, l'extension d’une 
espèce est limitée par les conditions thermiques minimales nécessaires aux diverses phases 

                                                
13 Les steppes à alfa (Stipa tenacissima) sont l'un des écosystèmes les plus représentatifs des zones semi-arides du bassin 
méditerranéen. 
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d'organogenèse. Or, dans le midi de la France, l'étage méditerranéen est légèrement plus frais que 
dans l’ensemble de cette zone. Plus particulièrement, l'isotherme des 24°C de juillet ne comprend 
que des étendues limitées du maquis méditerranéen français alors que l'aire de distribution de 
H. marginatum se situe au sud de cet isotherme. Sur le pourtour de la mer Noire, où le climat passe 
au type continental, si les hivers sont plus froids que dans le maquis méditerranéen, les étés sont 
aussi chauds, ce qui justifierait la présence de cette espèce en Crimée et en Roumanie, qui sont 
situés à la latitude du Massif Central français, alors qu’elle est absente de la France 
méditerranéenne ». 
D’après les relevés météorologiques disponibles, une proportion de plus en plus importante du littoral 
méditerranéen français est située au sud de l’isotherme de 24°C en juillet. Cette légère modification 
du climat pourrait expliquer que la tique, probablement régulièrement introduite depuis des siècles 
par des oiseaux migrateurs, ait pu « enfin » trouver les conditions permettant son installation. 
Du point de vue de la pluviométrie, « l’aire de distribution de l’espèce ne reçoit jamais plus de 750 mm 
de pluies annuelles. Elle est d’autre part limitée par la sécheresse car elle disparaît en-dessous de 
375 mm de pluies annuelles. Son existence dans des régions situées sous cette limite est 
obligatoirement liée à des conditions d’humidité locale telles que des zones de cultures irriguées ou 
la végétation riveraine des cours d’eau » (Morel 2003).  
 

 Hôtes 
Les hôtes des H. marginatum adultes sont essentiellement les ongulés, domestiques et sauvages 
(Walker, 2003; Santos-Silva et Vatansever, 2017). Pour certains auteurs, ce sont les bovins qui sont 
les hôtes préférentiels (Santos-Silva et Vatansever, 2017). D’ailleurs, lors d’une modélisation de la 
dynamique de la FHCC en Turquie, les bovins ont été considérés comme les hôtes principaux des 
tiques adultes (Hoch et al. 2018). Toutefois, en Corse, il a été observé que les chevaux étaient plus 
infestés par H. marginatum que les bovins vivant dans les mêmes zones (Grech-Angelini et al. 2016), 
raison pour laquelle les enquêtes destinées à identifier les régions où est installée l’espèce en France 
continentale se sont concentrées sur les structures équestres (Stachurski et Vial, 2018). Les autres 
animaux sur lesquels les adultes de H. marginatum peuvent être observés sont les chèvres et les 
moutons, les sangliers et les porcs, les cervidés, les ânes, mais aussi plus exceptionnellement les 
chiens et les autres carnivores (Santos-Silva et al. 2011). 
Quant aux immatures, suivant les régions et les biotopes, ils infestent préférentiellement les 
lagomorphes (lapins et surtout lièvres, considérés comme leurs hôtes principaux en Turquie (Hoch et 
al. 2018)), les hérissons (Walker 2003) et les oiseaux, notamment les oiseaux fréquemment au sol 
(ou ground-dwelling birds pour les anglophones) appartenant à de très nombreuses familles (Santos-
Silva et Vatansever, 2017). Les merles, les cailles ou sans doute les perdrix, comme observé en Iran 
(Hosseini-Chegeni, Asadi et Tavakoli 2019), font partie des oiseaux fortement infestés. En capturant 
en automne les oiseaux migrateurs revenant d’Europe orientale et d’Asie, Hoogstraal et al.(1963) 
avaient trouvé des larves et des nymphes de H. marginatum sur des Phasianidae (Caille des blés – 
Coturnix coturnix), des Strigidae (Hibou petit-duc – Otus scops) et de très nombreux passereaux : 
Loriot d’Europe (Oriolus oriolus), Tarier des prés (Saxicola rubetra), Traquet motteux (Oenanthe 
oenanthe), Rossignol philomèle (Luscinia megarhynchos), Rougequeue à front blanc (Phoenicurus 
phoenicurus), Fauvette à tête noire (Sylvia atricapilla), Pouillot fitis (Phylloscopus trochilus), 
Gobemouche gris (Muscicapa striata), Pipit des arbres (Anthus trivialis), Pipit rousseline (Anthus 
campestris), Pie-grièche écorcheur (Lanius collurio), Pinson des arbres (Fringilla coelebs), Bruant 
cendrillard (Emberiza caesia), etc. La liste établie par Santos-Silva et al. (2011) comprenait aussi des 
rapaces nocturnes (Hibou grand-duc – Bubo bubo, Chevêche d’Athéna – Athene noctua, Chouette 
hulotte – Strix aluco, etc.), des rapaces diurnes (Milan noir – Milvus migrans, Milan royal – Milvus 
milvus, Buse variable – Buteo buteo, Faucon crécerelle – Falco tinnunculus, Aigle botté – Hieraaetus 
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pennatus, etc.), le Pigeon ramier (Columba palumbus) et des passereaux migrateurs, partiellement 
migrateurs ou sédentaires (Verdier d’Europe – Chloris chloris, Mésange charbonnière – Parus major, 
Mésange bleue – Cyanistes caeruleus, Merle noir – Turdus merula, etc.). Une étude réalisée près de 
Montpellier a permis de retrouver des larves et des nymphes de H. marginatum sur huit des 25 
espèces d’oiseaux capturés, notamment sur Rouge-gorge familier (Erithacus rubecula), Rossignol 
philomèle, Mésange charbonnière, Pinson des arbres, Grive musicienne (Turdus philomelos), Merle 
noir. C’est cette dernière espèce qui était la plus infestée puisque 60 % de la trentaine de merles 
capturés pendant la période d’activité des larves portaient des immatures de H. marginatum.  
Sur leurs hôtes, les H. marginatum adultes se fixent dans la région péri-anale, sur la mamelle ou le 
scrotum, entre les pattes arrières. Contrairement aux H. lusitanicum, elles ont tendance à s’agréger 
(Valcárcel et al. 2020), formant parfois des amas de plusieurs dizaines de tiques. Les humains sont 
fréquemment piqués par H. marginatum (Santos-Silva et Vatansever, 2017). Les tiques immatures 
se fixent essentiellement sur la tête (hérissons, oiseaux), en particulier sur les oreilles (lagomorphes) 
(Walker 2003). Les rongeurs, qui sont les hôtes principaux de nombreuses espèces de Hyalomma, 
n’ont jamais été mentionnés comme hôtes des larves et nymphes de H. marginatum.  
 

 Cycle de développement 
Le cycle de H. marginatum est ditrope et diphasique (Walker, 2003). Les hôtes des immatures sont 
infestés pendant au moins 15 à 20 jours, puisque la métamorphose larvaire se déroule sur eux, ce 
qui explique de grandes capacités de dispersion des nymphes par les oiseaux, notamment au 
moment des migrations. Les femelles, elles, se gorgent en environ une semaine sur leurs hôtes 
ongulés. Tous les stades libres (adultes à jeun, femelles gorgées et larves à jeun) sont exophiles, 
présents au niveau du sol ou dans la végétation basse (Morel 2003). 
Des suivis ont été réalisés en France dans un grand domaine méditerranéen à la limite du Gard et 
de l’Hérault où vit librement un troupeau d’une douzaine de chevaux. Il a été constaté que les adultes 
se fixent à partir de la mi-mars, que le pic d’infestation intervient dans la deuxième quinzaine de mai, 
puis que l’infestation décroît lentement pour n’être plus que résiduelle à partir de fin juillet. En Sicile, 
la décroissance des effectifs de tiques adultes sur les hôtes semble moins marquée car des individus 
sont observés pendant toute l’année (Torina et al. 2006). 
 
Les nymphes, gorgées en été, se métamorphosent rapidement en adultes du fait de la température 
régnant à cette période de l’année dans les régions où H. marginatum est endémique. Des adultes à 
jeun sont donc présents dans la garrigue montpelliéraine dès le mois de juillet, cachés dans la litière, 
mais ils restent inactifs, subissant une diapause de comportement. Cela a également été observé en 
Espagne (Valcárcel et al. 2020). Ce n’est qu’au printemps suivant qu’ils se mettront en quête d’hôtes. 
Les nymphes se détachant trop tardivement de leurs hôtes n’arriveront pas, quant à elles, à se 
métamorphoser avant que la température ne chute sous le seuil permettant leur développement, 
estimé à environ 15°C (Emelyanova, 200514, citée par (J. S. Gray et al. 2009)) et mourront. C’est sans 
doute ce qui limite l’extension de la tique pour le moment : si les nymphes gorgées sont disséminées 
dans une région où la température estivale est insuffisante pour permettre leur métamorphose rapide, 
elles disparaîtront et il n’y aura pas d’adultes vivants dans le milieu après l’hiver. Cette configuration 
est également celle décrite pour les populations d’Europe orientale ; en Espagne et au Maghreb, où 
la niche écologique de l’espèce serait en revanche conditionnée plutôt par la pluviométrie que par les 
températures automnales (J. S. Gray et al. 2009). 

                                                
14 Article en russe 
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3.2.1.3 Hyalomma scupense 

La situation taxonomique de cette tique, longtemps confuse et fluctuante, a été résumée récemment 
dans un article qui conclut que H. scupense est le nom valide de cette espèce qui était pourtant 
auparavant généralement regardée comme une sous-espèce de H. detritum (Apanaskevich, 
Filippova, et Horak 2010). En fait, ces deux tiques avaient été décrites en 1919 par le même auteur 
qui les avait considérées comme distinctes en se fondant sur leur biologie, l’une ayant un cycle à 
deux hôtes, l’autre à un seul hôte. Les dernières listes de tiques Ixodidae, par exemple celle de 
Guglielmone et Nava (2014), confirment cette synonymie et l’antériorité du nom de H. scupense par 
rapport à H. detritum. 

 

 Distribution géographique 
Hyalomma scupense est répandue depuis l’Espagne et l’Afrique du nord jusqu’en Asie centrale 
(Kirghizstan, Ouzbékistan, Kazakhstan etc.), en Chine et dans la partie septentrionale de l’Inde, en 
passant par le Proche- et le Moyen-Orient (D. A. Apanaskevich, Filippova, et Horak 2010) (Figure 7). 
En Afrique, elle est connue du Maroc à l’Égypte (à l’exception de la Libye) et au Soudan (Walker 
2003). Sa présence actuelle dans ce pays a toutefois récemment été mise en doute car seuls 
quelques individus avaient été collectés dans les années 1950, peut-être suite à une introduction de 
bovins infestés, et il ne semble plus y avoir d’observation de l’espèce depuis (Gharbi et Darghouth, 
2014). En Europe, en plus de l’Espagne, elle est aussi présente en Italie, dans les Balkans (Albanie, 
Serbie, Croatie, Monténégro, Macédoine du Nord, Grèce, etc.), et autour de la mer Noire (Roumanie, 
Ukraine, régions méridionales de la Russie, Caucase – (Vatansever 2017). Elle a donc une 
distribution très large. 

 

Figure 7 : Distribution de Hyalomma scupense 
La carte synthétise l’ensemble des signalements de cette espèce dans la littérature. 

 

En 2014, la tique a été identifiée dans plusieurs communes de Corse, en majorité dans la moitié nord 
de l’île (Grech-Angelini et al. 2016) (Figure 8). On ne sait pas comment H. scupense a été introduit 
en Corse. L’île toscane de Pianosa, située à quelques quarante kilomètres à l’est de Bastia, près de 
l’île d’Elbe, est également infestée par H. scupense (Tomassone et al. 2013). Mais cela ne constitue 
pas une explication suffisante car cette tique n’infeste habituellement pas les oiseaux (voir ci-
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dessous). Bien qu’elle ne soit pas citée par Morel en 1959 (Morel 1959), Apanaskevich, Filippova, et 
Horak (2010) mentionnaient avoir examiné des tiques de France dans leur redescription de 
H. scupense. Par ailleurs, Pérez-Eid (2007) écrit que « des collectes isolées, résultant d’introductions 
accidentelles, sont signalées […] dans divers pays d’Europe, y compris la France ». Plus récemment, 
un mâle de H. scupense a été collecté en 2007 sur un cheval dans le Gard (Vial et al. 2016). Depuis, 
d’autres tiques de l’espèce ont été retrouvées sur un cheval des Bouches-du-Rhône et dans un 
élevage bovin de l’Hérault. Une dizaine de tiques de H. scupense, mâles et femelles, y ont été 
collectées, dont l’identification a été établie par séquençage du gène de la Cytochrome c oxidase I 
ou COI (Huber, comm. pers.). Il semble donc bien y avoir des populations de H. scupense établies 
en France, non seulement en Corse, mais également sur le continent.  

 

Figure 8 : Distribution de H. scupense en France 
Source : D’après Grech-Angelini et al. (2020) 

 
Pour Morel (2003), les populations de H. scupense diphasiques ont une « distribution méridionale par 
rapport aux populations de H. scupense monophasiques, plus septentrionales ». Pour lui, il pourrait 
s’agir d’une « différenciation de populations en rapport avec la climatologie et la biogéographie ». Sur 
l'aire de distribution des populations diphasiques de H. scupense, « le climat dominant est du type 
méditerranéen ou du type de transition avec les déserts tropicaux d'Afrique ou les déserts tempérés 
d'Asie centrale. La pluviométrie n’excède jamais 800 à 900 mm par an. Les conditions domestiques, 
en étable, préservent l’espèce d’une trop grande humidité dont elle souffrirait dans les conditions 
naturelles dans les zones présentant une telle pluviométrie. Ce même phénomène [protection par les 
conditions régnant dans les bâtiments] intervient en sens inverse et lui permet de subsister dans les 
régions pré-désertiques où elle ne pourrait naturellement pas survivre. La distribution des populations 
monophasiques de l’espèce est quant à elle caractéristique des climats tempérés moyens ou froids, 
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avec des pluviosités d’au moins 750 mm annuels. Ces particularités constituent une exception pour 
une espèce du genre Hyalomma. Le cycle monophasique et l’habitat domestique, isolé des facteurs 
climatiques naturels, expliquent cette particularité. L’aire de distribution des populations 
monophasiques se présente comme une bande d'orientation est-ouest, contiguë par le sud à l'aire 
de distribution des populations diphasiques. » (Morel 2003). 

 Hôtes 
Toutes les populations de cette espèce, celles à un hôte comme celles à deux hôtes, sont à tendance 
monotrope marquée, se gorgeant essentiellement sur les bovins. On peut toutefois également les 
retrouver sur chevaux, ânes, petits ruminants, dromadaires et buffles et, mais très rarement, sur 
chiens, porcs ou quelques animaux sauvages (chevreuils, cerfs, renards, sangliers, lièvres…) 
((Apanaskevich, Filippova, et Horak 2010; Gharbi et Darghouth, 2014). Pour Apanaskevich, Filippova, 
et Horak (2010), les adultes H. scupense infestent fréquemment les êtres humains ; pour Gharbi et 
Darghouth (2014), les êtres humains sont au contraire exceptionnellement piqués par cette espèce, 
au même titre que les chiens ou les porcs (Sus domesticus). Cette liste d’hôtes d’où sont absents les 
oiseaux et où prédominent les animaux domestiques laisse supposer que les « introductions 
accidentelles » en France mentionnées par Pérez-Eid (2007) sont dues essentiellement à des 
mouvements d’animaux, notamment de bovins. Mais il se pourrait aussi que H. scupense soit présent 
depuis des décennies en faible quantité dans différentes régions ou dans un petit nombre d’élevages 
et soit de ce fait passé inaperçu. 

 

 Cycle de développement 
Cette espèce de Hyalomma a donc la particularité d’avoir des populations monophasiques et d’autres 
populations à deux hôtes. Toutes ont cependant la caractéristique d’être majoritairement endophiles, 
l’infestation se déroulant généralement dans les bâtiments d’élevage (Walker, 2003; Gharbi et 
Darghouth, 2014). C’est en cela que la découverte de H. scupense en Corse était surprenante. En 
effet, sur l’île, les bovins sont généralement élevés de manière extensive et ne sont que rarement 
gardés en étable (Grech-Angelini et al. 2016).  
Dans la forme diphasique, les adultes infestent leurs hôtes à partir de la fin du printemps et en été 
(pic en juin-juillet). Après détachement, les femelles se cachent généralement dans les anfractuosités 
des bâtiments pour pondre. Il a été montré qu’il n’y a ni ponte ni embryogenèse si la température est 
inférieure ou égale à 16°C (Gharbi et Darghouth, 2014). D’ailleurs, les quelques femelles gorgées en 
fin d’été ou en début d’automne ne pondent qu’au printemps suivant (Morel 2003). Dans les 
populations exophiles décrites en Asie centrale, les femelles gorgées, qui peuvent se détacher aussi 
bien la nuit que le jour, parfois sous des températures caniculaires, recherchent après détachement 
des endroits ombragés, ou s’enfoncent dans la terre, se déplaçant parfois à plusieurs reprises jusqu’à 
trouver un site abrité favorable à leur ponte : fissures dans le sol, espaces sous la litière végétale des 
prairies (Morel 2003). Les larves se fixent à partir de septembre et jusqu’en novembre. En fin d’été, il 
est donc possible de trouver sur des animaux aussi bien des immatures que des adultes, ce qui est 
important dans l’épidémiologie de la theilériose bovine tropicale due à Theileria annulata (Gharbi et 
Darghouth, 2014). La phase immature (gorgement de la larve, métamorphose larvaire, gorgement de 
la nymphe) dure en moyenne 16 jours (Gharbi et Darghouth, 2014). Comme les femelles gorgées 
entrant en ponte, les nymphes gorgées se cachent dans les anfractuosités des murs des étables, 
dans les entrepots de matériel qu’on y trouve, sous les bouses séchées, où elles subissent une 
diapause de deux à huit mois avant de se métamorphoser en adultes (Walker 2003; Gharbi et 
Darghouth, 2014). Si elles se détachent à l’extérieur, les nymphes s’abritent de préférence dans les 
rochers et les pierrailles ou au pied des arbres, soit tous types de gîtes exposés au soleil, ce qui 
favorise la métamorphose au retour de la saison chaude (Morel 2003). Alors que pour H. marginatum 
ce sont les adultes à jeun qui passent l’hiver en diapause comportementale, pour H. scupense, 
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majoritairement endophile, ce sont les nymphes gorgées qui attendent, dans les bâtiments, que la 
température soit de nouveau suffisamment élevée pour permettre leur métamorphose. 
Dans les zones les plus septentrionales de l’aire de répartition de H. scupense (Ukraine, Caucase), 
où les populations sont monophasiques, l’infestation intervient en hiver (on trouve des larves fixées 
sur les bovins à partir de novembre) et au début du printemps (Morel 2003). Expérimentalement, en 
élevage, la durée du cycle complet sur l’animal (de la larve à jeun à la femelle gorgée) est d’environ 
un mois. Les adultes apparaissent ainsi dès le mois de décembre. Cependant, durant l’hiver, ils se 
déplacent dans le pelage sans se fixer et effectuent leur repas au plus tôt en mars (Morel 2003). Pour 
cet auteur, « le passage du cycle de type diphasique au type monophasique semble en relation avec 
l’abaissement de la moyenne thermique annuelle correspondant aux aires respectives de distribution 
des deux populations. Cette modification cyclique aurait entraîné une répartition différente des 
phases libres et des phases parasitaires au cours de l’année, avec groupement de ces dernières en 
une seule période, pendant l’hiver, permettant à l’ovogenèse et à l’embryogenèse d’avoir lieu durant 
les mois plus chauds. Il n’est évidemment pas possible de savoir si ce sont les conditions climatiques 
qui ont entraîné une modification de comportement chez H. scupense, ou si au contraire les 
possibilités d’adaptation de ce comportement ont permis l’extension de l’espèce à des régions 
théoriquement moins favorables. » Les possibilités d’adaptation permettent aux espèces d’évoluer 
dans leur comportement afin de subir les modifications de l’environnement, jusqu’à simplifier le cycle 
pour s’adapter. C’est la phénologie caractéristique du cycle monophasique, avec infestation par les 
adultes entre novembre et avril, qui a été observée en Corse (Grech-Angelini et al. 2016). Se pourrait-
il que des populations provenant d’Europe orientale aient été introduites en France ? Ou cela dénote-
il de la capacité d’adaptation de cette espèce ? 
Les adultes se fixent préférentiellement dans les zones classiquement infestées par les Hyalomma 
(région péri-anale, mamelle et scrotum, face intérieure des cuisses). Les larves parasitent plutôt les 
épaules et l’encolure (Walker 2003).  
 

3.2.2 Espèces susceptibles d’être introduites en France 

3.2.2.1 Hyalomma aegyptium 

 Distribution géographique 
L’espèce Hyalomma aegyptium est présente au Maghreb (Bailly-Choumara, Morel, et Rageau 1976), 
sur la rive nord de la Méditerranée (notamment en Turquie (Akveran et al. 2020), en Grèce, Bulgarie 
et Roumanie (Siroký et al. 2006), au Proche et au Moyen-Orient (Syrie, Irak, Iran, Pakistan) et en 
Asie Centrale (Tadjikistan, Ouzbékistan) (Figure 9). L'aire d’extension de H. aegyptium coïncide avec 
celle des tortues terrestres du genre Testudo qu’elle infeste. Les habitats concernés sont les steppes 
méditerranéennes chaudes, persiques, et semi-désertiques d’altitude d’Asie.  
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Figure 9 : Distribution de Hyalomma aegyptium 

La carte synthétise l’ensemble des signalements de cette espèce dans la littérature. 
 
L'aire de distribution de H. aegyptium est ainsi caractérisée par une relative sécheresse bien que la 
pluviométrie annuelle puisse atteindre 750 mm dans certaines des régions infestées. La tique est 
toutefois absente des zones désertiques proprement dites mais, dans les zones endémiques, il existe 
toujours une longue saison sèche et chaude estivale (au moins quatre mois de température 
journalière supérieure à 20°C), ce qui rejoint les caractéristiques générales des Hyalomma. 
L’isotherme de 25°C en juillet semble marquer la limite septentrionale d’extension de l’espèce qui est, 
par ailleurs, absente des zones où il gèle plus de 30 jours par an (Morel 2003). 

 Hôtes 
Les hôtes principaux de H. aegyptium sont la Tortue grecque (Testudo graeca) et la Tortue des 
steppes (T. horsfieldi) et, à un moindre degré, la Tortue bordée (T. marginata) et la Tortue d’Hermann. 
(Testudo hermanni) (Siroký et al. (2006). La présence de ces tortues est prépondérante pour 
expliquer l’abondance de la tique. Ainsi, en Algérie, la prévalence d’infestations était très variable 
(9 % vs 85 à 100 %) entre un des sites étudiés et les trois autres, mais seule la densité estimée des 
tortues dans les diverses zones semblait pouvoir expliquer les variations observées, alors qu’aucune 
des variables climatiques considérées n’était explicative (Tiar et al. 2016). Sur toutes ces tortues, les 
tiques se fixent uniquement sur la peau souple, au niveau de la région axillaire ou inguinale. Pour 
(Siroký et al. (2006), le fait que la Tortue d’Hermann ne soit qu’un hôte alternatif et non majeur de la 
tique pourrait être dû à une coévolution de H. aegyptium et du clade15 T. graeca – T. marginata 
(proches phylogénétiquement), mais peut-être aussi aux traits de vie des différentes espèces. Ils 
n’indiquent cependant pas quelles sont les caractéristiques qui pourraient favoriser le parasitisme par 
H. aegyptium. Cette plus forte infestation de la Tortue grecque par rapport à la Tortue d’Hermann a 
été observée dans divers pays balkaniques (Cheylan 2001). La collecte d’un mâle de H. aegyptium 
sur une Tortue d’Hermann corse (Matsumoto et al. 2004) pourrait alors être due soit à l’introduction 
d’une tique immature par un oiseau car, bien que caractéristique des tortues terrestres, H. aegyptium 
peut néanmoins infester d’autres vertébrés, soit à l’importation d’une tortue infestée, comme cela a 
été noté en Espagne (Andrei Daniel Mihalca 2015). L’importation frauduleuse de tortues est, du reste, 

                                                
15 Un clade est un groupement de plusieurs embranchements de plantes ou d'animaux ayant une organisation et une origine 
communes. 
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rendue responsable de la découverte récente, à Malte, de deux mâles de H. aegyptium sur une 
Tortue grecque et de deux autres mâles sur une T. kleinmanni (la Tortue d’Egypte, classée en 
« danger critique d'extinction » par l’UICN). Ce serait d’ailleurs la première fois que la tique est 
récoltée sur cette espèce de tortue (Sultana Loporto et al. 2018). 
La spécificité de l’espèce n’est pas absolue. Des immatures ont été observés sur des rongeurs 
myomorphes, sur des lézards et surtout sur des oiseaux (Diakou et al. 2016; Bailly-Choumara, Morel, 
et Rageau 1976) qui peuvent alors les disséminer. Les adultes peuvent également infester les 
hérissons, les lièvres et les perdrix. Burridge et Simmons (2003) ont listé les hôtes sur lesquels cette 
espèce a été retrouvée, liste qui inclut plusieurs oiseaux migrateurs (Caille des blés, Gobemouche 
gris, Rougequeue à front blanc, Fauvette grisette (Curruca communis), etc.). Les êtres humains 
peuvent aussi être piqués par cette espèce (Guglielmone et Robbins 2018). En Thrace orientale 
(Turquie), H. aegyptium serait même l’espèce qui pique le plus les êtres humains (Kar et al. 2020). 

 Cycle de développement 
Le cycle de H. aegyptium est triphasique, à tendance monotrope comme indiqué ci-dessus. La plus 
grande partie du cycle se déroule vraisemblablement dans le terrier des tortues, site qui convient 
parfaitement à la survie et à la métamorphose des stades immatures. L’usage des terriers varie en 
fonction de la période (Cheylan, comm. pers.). En période d'activité (mars à mi-novembre en France 
méditerranéenne, un peu plus longtemps dans les pays plus chauds), les tortues d'Hermann 
changent presque tous les jours de gîte. Elles peuvent toutefois revenir dans le même terrier au bout 
de quelques jours ou semaines. Dans les garrigues, au lieu de creuser leur propre abri, les tortues 
peuvent également utiliser les terriers de différents mammifères comme les lapins. En période 
estivale (juillet-août essentiellement), beaucoup de tortues réalisent une estivation (surtout si elles 
n'ont pas accès à l'eau dans le secteur qu'elles occupent) et restent à l’abri, souvent dans une cavité 
sous roche, sans bouger, dans l'attente des pluies de fin d'été. Dans ces caches, il peut y avoir 
plusieurs individus, jusqu'à cinq à 10 dans certaines régions des Balkans à forte densité de tortues, 
ce qui conduit à la dissémination des parasites qui les infestent. En revanche, en période hivernale 
(mi-novembre à mi-mars), les tortues entrent en hibernation et s’enfouissent dans la terre à un endroit 
donné jusqu’au printemps, le haut de la carapace étant souvent visible. 
Les tiques adultes peuvent aussi bien infester l’hôte dans le terrier qu’à l’extérieur, après une phase 
de déplacement hors de l’abri : on en trouve en effet assez fréquemment sur le sol, soit pendant leur 
recherche active d’un hôte, soit abritées sous des pierres. (Kar et al. 2020) signalent avoir collecté 
des adultes par simple examen du sol près des sites de capture des tortues, et des immatures par 
dragging (passage d’un drap sur la végétation). 
Au Tadjikistan (Morel 2003), les tiques adultes parasitent les tortues d'avril à juillet, les larves et les 
nymphes de juin à août. Capturant des tortues infestées en Anatolie, Akveran et al. (2020) ont 
observé des adultes surtout entre avril et septembre, et des nymphes uniquement en septembre. En 
revanche, en Thrace orientale (également en Turquie), Kar et al. (2020) ont trouvé les trois stades du 
printemps à l’automne. En Algérie, beaucoup d’adultes et de larves, mais très peu de nymphes, ont 
été récoltées sur des tortues grecques en mai et juin (Tiar et al. 2016). Sur la rive russe de la mer 
Noire, les nymphes sont du reste actives uniquement en automne (Robbins et al. 1998). L'hibernation 
se produirait soit à la stase adulte à jeun, soit à la stase nymphe gorgée, dans les terriers. 
 

3.2.2.2 Hyalomma anatolicum 

Il y a longtemps eu confusion concernant la taxonomie de cette tique. Deux sous-espèces à la biologie 
différente, H. anatolicum anatolicum et H. a. excavatum, étaient décrites. Morel (2003) estimait ainsi 
que « la forme ditrope de grande taille (H. excavatum actuelle) correspondrait à la population 
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naturelle, conforme par sa biologie à la plupart des autres espèces du genre Hyalomma, alors que la 
forme de petite taille monotrope (H. anatolicum actuelle) serait une population devenue 
« domestique » par adaptation aux bovins, ce qui lui a permis de subsister dans des zones où elle 
n'aurait pu le faire autrement. » Les aires de répartition de ces deux espèces de Hyalomma se 
recouvrent en grande partie, et les tiques sont parfois en sympatrie16. Ces espèces sont 
différentiables morphologiquement essentiellement par l’examen des mâles, ceux de H. anatolicum 
étant petits, pâles et moins bien chitinisés. Mais il y a des formes ayant des caractères 
morphologiques intermédiaires, ce qui complique l’identification de ces deux tiques. Pour 
Apanaskevich et Horak (2005) cependant, il n’y a pas de doute, ce sont deux espèces distinctes, que 
l’on peut mieux différencier, affirment-ils, par l’examen des larves, qui sont très rarement collectées 
et observées. Les deux espèces seront donc décrites dans des chapitres différents. 
 

 Distribution géographique 
La revue de Gharbi et al, 2020 présente la répartition géographique de H. anatolicum en Afrique. 
C’est une des tiques les plus abondantes sur le bétail en Égypte et au Soudan et elle est aussi 
observée en Somalie et en Ethiopie. En revanche, elle est peu présente en Algérie et au Maroc, et 
n’a été observée qu’une fois en Tunisie (probablement une introduction non suivie d’installation). 
Signalée en Libye au milieu du XXe siècle, elle n’y a pas été retrouvée dans les années 1990 malgré 
l’examen de milliers de bovins (Figure 10). 
 

 
Figure 10 : Distribution de Hyalomma anatolicum 

La carte synthétise l’ensemble des signalements de cette espèce dans la littérature. 
 
Sa distribution est bien plus étendue en Asie puisque l’espèce est mentionnée, parfois en abondance, 
depuis le Gansu (Chen et al. 2010) et le Xinjiang (Yu et al. 2017), à l’ouest de la Chine, l’Inde (Gaur 
et al. 2016; Ghosh, Azhahianambi, et de la Fuente 2006) et le Pakistan (Sajid et al. 2009), l’Asie 
centrale (Kazakhstan et Tadjikistan) et le Caucase, jusqu’au Moyen-Orient et au Proche-Orient : Iran 
(Biglari et al. 2018), Irak, Syrie, péninsule arabique (Alanazi et al. 2021). Elle est aussi présente en 
Israël, au Liban et en Turquie (Morel 2003; Walker 2003). Son importance pour l’élevage de ces pays 
                                                
16 La sympatrie désigne l'existence de deux espèces phylogénétiquement proches, vivant sur un même territoire, mais ne 
s'hybridant pas. 
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explique le grand nombre de travaux réalisés sur cette espèce, notamment en Inde et au Paskistan, 
concernant par exemple le suivi de la résistance aux acaricides, les méthodes de lutte alternatives 
ou la recherche de molécules potentiellement vaccinales (voir le chapitre 8.2. « Méthodes de lutte 
contre les tiques »). 
Hyalomma anatolicum est une tique de régions caractérisées par un climat aride ou désertique. Ces 
zones reçoivent généralement moins de 500 mm de pluies annuelles, cette pluviométrie n’atteignant 
fréquemment même pas 200 mm (Morel 2003). L’espèce est également thermophile et ne semble 
pas pouvoir s’installer lorsque la température moyenne des mois de juillet-août est inférieure à 28°C. 
En revanche, la présence, en hiver, de périodes de gel, ce qui n’est pas rare dans ces régions, n’est 
pas un obstacle. Cela tient peut-être au fait que le microclimat des habitats domestiques auxquels 
l’espèce s’est adaptée lui donne une relative indépendance vis-à-vis des conditions défavorables 
régnant dans la zone où sont situés ces mêmes habitats. 
 
Hyalomma anatolicum s’est en effet adaptée aux habitats des bovins, présentant un comportement 
fréquemment endophile. Elle est en quelque sorte devenue (quoique non exclusivement) une « tique 
domestique » (Walker 2003). Il est remarquable d’ailleurs qu’elle soit abondante dans les bâtiments 
d’élevage riverains des grands fleuves au milieu des steppes désertiques ou semi-désertiques : Nil 
et son delta, bassin du Tigre et de l'Euphrate, zones d'inondation des fleuves d’Asie centrale (Morel 
2003). Cela explique qu’elle soit désormais observée dans quasiment toute la péninsule indienne 
(Ghosh, Azhahianambi, et de la Fuente 2006), y compris dans les états au climat sub-tropical humide 
du nord-est, alors que sa région d’origine en Inde semble être le nord-ouest aride, notamment le 
Pendjab (Singh et Rath 2013) et l’Haryana (Sangwan et al. 1994) où elle est abondante. Dans les 
étables infestées par H. anatolicum, les divers stades, à jeun ou gorgés, sont retrouvés dans les 
crevasses des murs, dans les espaces entre la maçonnerie et la charpente et dans les trous des 
insectes xylophages. Ce comportement rapproche cette espèce de H. scupense. Il a été observé que 
les larves et les nymphes se détachent majoritairement entre 21 heures et minuit, quand les animaux 
sont dans les étables. Ce détachement nocturne doit être considéré comme une adaptation qui 
protège les stades gorgés, particulièrement lents à se déplacer et donc à s’abriter, des hautes 
températures diurnes qui prévalent dans les contrées où vit l’espèce (Morel 2003). 

 Hôtes 
Du fait de son endophilie, H. anatolicum est pratiquement devenue monotrope sur les bovins, bien 
qu’elle puisse aussi infester les dromadaires, les chevaux et les ovins (Walker 2003). Les chèvres 
semblent être moins parasitées par cette espèce (Ahmed, Taha, et El Hussein 2011). Toutefois, 
H. anatolicum conserve un potentiel de tique exophile et peut infester divers animaux de la faune 
sauvage. Dans ce cas, elle a généralement un comportement ditrope classique, les immatures se 
gorgeant sur rongeurs (gerbilles, notamment) et lagomorphes, et les adultes infestant les grands 
ongulés. Le fait que les larves et les nymphes puissent, selon les circonstances, infester les petits ou 
les grands mammifères signale le télotropisme17 de cette espèce. Les adultes de Hyalomma 
anatolicum peuvent se fixer sur les humains. De telles observations ont surtout été faites en Asie 
(Inde, Tadjikistan, Ouzbékistan, etc.), mais il y a également quelques mentions en Europe (Grèce, 
Chypre) et notamment en Turquie (Guglielmone et Robbins, 2018). 

 Cycle de développement 
Cette espèce a un cycle très variable, en fonction des circonstances et des hôtes sur lesquels elle se 
gorge, comme cela a été observé lors d’une étude en laboratoire (Ahmed, Taha, et El Hussein 2011). 
Classiquement, elle a un cycle triphasique monotrope, tous les stades se nourrissant sur bovins. Mais 

                                                
17 Les tiques télotropes sont celles dont les stades immatures peuvent se gorger aussi bien sur les hôtes infestés par les 
adultes que sur des hôtes différents. 
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elle peut également avoir un cycle triphasique ditrope (immatures sur petits mammifères, adultes sur 
grands ongulés), ainsi qu’un cycle diphasique lorsque la larve se nourrit sur lapins (Walker, 2003). 
En fait, l’importance relative des cycles diphasique ou triphasique varie en fonction des hôtes 
disponibles et utilisés par les larves. D’après les études réalisées en laboratoire, le cycle est 
triphasique si les larves se nourrissent sur des gerbilles (la majorité de celles placées sur ce rongeur 
se détachent après leur gorgement) et diphasique si elles sont installées sur des lapins (Bakheit et 
al. 2012). Le cycle est également variable en fonction des études et donc sans doute des populations 
de tiques mises en élevage (Ahmed, Taha, et El Hussein 2011). 
Les immatures peuvent se fixer sur tout le corps des herbivores domestiques, mais elles sont plus 
particulièrement abondantes sur la tête. Les adultes en revanche se fixent principalement au niveau 
de l'arrière-train, autour de l’anus, sur le périnée, le scrotum, les mamelles, parfois sur la région 
axillaire, mais jamais sur la tête ou sur les oreilles. 
L’activité saisonnière de cette espèce est très variable. Dans les régions asiatiques ayant un hiver 
marqué, on observe des diapauses18, soit de développement (aux stades nymphes et/ou femelles 
gorgées), soit de comportement (adultes à jeun inactifs), et donc une absence d’infestation des 
animaux pendant la saison froide (Walker, 2003). La durée du cycle est alors habituellement 
annuelle : les adultes parasitent leurs hôtes entre mars et septembre, les larves entre juillet et 
septembre, et les nymphes entre juillet et octobre (Pomerantzev 195019, cité par Vatansever, 2017). 
Au Soudan, où les variations climatiques sont moins marquées, les trois stades sont actifs toute 
l’année (Walker, 2003). Dans diverses provinces iraniennes, des adultes de H. anatolicum sont 
également collectés aussi bien en saison froide qu’en saison chaude (Choubdar et al. 2019). 
 

3.2.2.3 Hyalomma dromedarii 

 Distribution géographique 
Hyalomma dromedarii est une des espèces de Hyalomma les plus largement répandues. Elle est 
ainsi présente en Afrique du nord, du Maroc à l’Egypte, mais aussi au sud du Sahara, depuis le 
Sénégal jusqu’au Kenya (Figure 11). Elle aurait été observée sur les îles Canaries au début du XXe 
siècle, et a été introduite dans les années 1940 avec des dromadaires en Afrique du sud où elle ne 
s’est pas maintenue (Morel 2003). De la même façon, son introduction à Madagascar en 2008, 
toujours avec des dromadaires, n’a pas permis son installation, sans doute parce que le climat 
prévalant sur les hauts-plateaux près d’Antananarivo ne lui convient pas (Stachurski, comm. pers.). 
Cette espèce est également endémique au Proche et au Moyen-Orient, en Asie jusqu’au Xinjiang, au 
Tibet et en Inde (Apanaskevich et al. 2008). En Europe, elle a été mentionnée en Bulgarie (Morel 
2003), en Crète (Mihalca, Pfäffle, et Petney 2017) et dans le nord de la Grèce (Chaligiannis et al. 
2016). La distribution de H. dromedarii coïncide en règle générale avec celle du Dromadaire 
(Camelus dromedarius) dans les déserts tropicaux, mais la tique peut également infester le Chameau 
de Bactriane (Camelus bactrianus) dans la partie la plus orientale de sa répartition, en Asie centrale 
et en Chine (Morel 2003). 
 

                                                
18 La diapause est une forme de vie ralentie, génétiquement déterminée, une phase d'arrêt du développement pendant des 
périodes défavorables de l'environnement. Cet important mécanisme adaptatif permet aux animaux de résister et de survivre 
aux variations saisonnières de l'habitat telles que les basses températures hivernales, les fortes chaleurs estivales, les 
périodes de sécheresse ou encore d'absence de nourriture. Il permet également de synchroniser les différents stades du 
cycle de vie avec celui des saisons. 
19 Article en russe. 
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Figure 11 : Distribution de Hyalomma dromedarii 

La carte synthétise l’ensemble des signalements de cette espèce dans la littérature. 
 
Parmi toutes les espèces de Hyalomma, H. dromedarii est certainement, avec H. schulzei, la mieux 
adaptée aux conditions d'extrême sécheresse (Morel 2003; Walker 2003). En Iran, H. dromedarii est 
ainsi plus abondante dans les régions les plus arides et chaudes (Choubdar et al. 2019). L’espèce 
est observée sous des climats désertiques jusque dans les oasis les plus reculées, pourvu qu'il y 
existe des hôtes potentiels. Dans ces zones au climat extrême, les adultes à jeun s'abritent sous les 
buissons ou à l'entrée des terriers des rongeurs et ils se mettent en chasse lorsque la température le 
permet ou lors du passage d'un hôte éventuel (Morel 2003). L’espèce est également observée dans 
les steppes semi-désertiques et tropicales. L'altitude n'est pas un facteur limitant tant que règnent les 
conditions qui lui sont favorables ; elle est ainsi retrouvée en Ethiopie et au Yémen jusqu’à 2 100 m 
d’altitude (Morel 2003). 

 Hôtes 
Les adultes de H. dromedarii parasitent préférentiellement les dromadaires et les chameaux, mais 
leur monotropie est loin d’être absolue. On en trouve également en grand nombre sur les bovins et 
les petits ruminants, ainsi que sur les chevaux (Equus caballus) et les ânes (Equus asinus). L’espèce 
peut d’ailleurs être maintenue en l’absence de camélidés, uniquement du fait de la présence des 
bovins (Walker, 2003). Des observations anecdotiques d’adultes de H. dromedarii ont été faites sur 
renards, chiens ou la Hyène tachetée (Crocuta crocuta) (Apanaskevich et al. 2008), de même que 
sur les êtres humains (Guglielmone et Robbins, 2018). 
Les larves et les nymphes parasitent essentiellement les rongeurs de terriers (notamment les 
gerbilles), les lièvres et les hérissons, mais il n’est pas rare d’en récolter également sur les 
dromadaires.C’est ainsi la seule espèce de Hyalomma dont les immatures peuvent se gorger aussi 
bien sur les petits que sur les grands ongulés (Apanaskevich et al. 2008). Accessoirement, des 
immatures ont été retrouvés sur des oiseaux (Caille des blés, Pluvian fluviatile – Pluvianus aegyptius, 
Faucon crécerelle ou des reptiles (Lézard des murailles –Podarcis muralis). Hyalomma dromedarii 
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fait ainsi preuve d’une grande plasticité biologique qui favoriserait ses chances de survie dans le 
milieu difficile où elle habite (Morel 2003). Toutefois, H. dromedarii n’est pas apte à vivre dans les 
bâtiments : elle reste une espèce exophile (Walker, 2003), même si elle peut s’établir à proximité des 
étables (Gharbi et al. 2020). 

 Cycle de développement 
Comme pour H. anatolicum, il faudrait mieux écrire « cycles » de développement. En effet, le cycle 
de H. dromedarii est très variable, l’espèce pouvant se comporter comme une tique à un, deux ou 
trois hôtes, et avoir un cycle monotrope, ditrope ou télotrope. Le cycle le plus fréquent semble 
toutefois être diphasique, que les immatures se nourrissent sur petits mammifères (Walker, 2003) ou 
sur dromadaires (Elghali et Hassan 2010). Mais si les immatures se nourrissent sur de petits 
mammifères de terriers, alors un cycle triphasique est possible car les stades gorgés sont protégés 
de la dessiccation (Morel 2003). 
Le cycle se déroule toute l’année, les divers stades pouvant être observés sur leurs hôtes à tout 
moment (Morel, 2003; Walker, 2003). Toutefois, dans les régions où le climat hivernal est froid, une 
diminution de l’activité de la tique est notée (Gharbi et al. 2020). 
 

3.2.2.4 Hyalomma excavatum 

 Distribution géographique 
Hyalomma excavatum a une distribution assez semblable à celle de H. anatolicum, avec un léger 
décalage vers l’ouest (Figure 12). En Asie, elle n’a pas été observée en Inde, mais a été observée 
depuis Israël (Tirosh-Levy et al. 2018), la Syrie et la Turquie, jusqu’en Asie centrale (Kazakhstan, 
Turkménistan, Ouzbékistan, Tadjikistan (Apanaskevich et Horak 2005) – et au sud-ouest du Pakistan 
(Kasi et al. 2020)). En Europe, elle est présente en Albanie, Grèce, Chypre (Apanaskevich et Horak 
2005) et aurait été mentionnée en Sicile, Bulgarie, ex-Yougoslavie (Morel 2003). En Afrique, elle est 
présente depuis les îles Canaries, la Mauritanie et le Maroc jusqu’en Egypte, avec quelques 
populations présentes dans la corne de l’Afrique (Soudan, Erythrée, Ethiopie et Somalie 
(Apanaskevich et Horak 2005; Walker 2003)). Lorsque H. excavatum et H. anatolicum sont en 
sympatrie, la première est généralement moins abondante et présente notamment dans les aires 
écologiques plus marginales et sèches (on ne la trouve pas dans les vallées ou le delta du Nil, par 
exemple – Vatansever 2017), alors que la seconde serait répartie de façon plus homogène (Walker, 
2003). 
Dans son ensemble, H. excavatum est ainsi une espèce paléarctique méditerranéenne dont l'aire 
d'extension potentielle recouvre le maquis et les steppes méditerranéennes, les steppes semi-
désertiques saharo-méditerranéennes, les steppes semi-désertiques arabo-persiques. Elle existe 
également en foyers localisés sur les routes de caravanes dans les déserts du Sahara et du Proche-
Orient (Morel 2003). 
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Figure 12 : Distribution de Hyalomma excavatum 

La carte synthétise l’ensemble des signalements de cette espèce dans la littérature. 
 

 Hôtes 
C’est une tique typiquement ditrope. Les immatures se gorgent sur les petits mammifères (rongeurs, 
notamment les gerbilles, lagomorphes et hérissons), alors que les adultes parasitent les grands 
ongulés (bovins et petits ruminants, dromadaires, chevaux et ânes) qui ne sont habituellement pas 
infestés par les immatures (Walker 2003). Les tiques adultes se fixent classiquement sur les régions 
périanale et inguinale (mamelle et scrotum) de leurs hôtes. Les êtres humains peuvent être infestés 
par cette espèce (Vatansever 2017). 

 Cycle de développement 
Hyalomma excavatum est une tique dont le cycle peut être di- ou tri-phasique en fonction des hôtes 
des larves. Le cycle est à trois hôtes quand elles se nourrissent sur gerbilles, mais en partie à deux 
hôtes si elles parasitent des lapins (Vatansever 2017). Les adultes sont actifs toute l’année, aussi 
bien en Afrique du nord (Walker, 2003) qu’en Turquie (Bakirci et al. 2012) ou sur le Golan (Tirosh-
Levy et al. 2018) avec toutefois une réduction importante des effectifs en hiver. 
 

3.2.2.5 Hyalomma impeltatum 

 Distribution géographique 
La majeure partie de l’aire de distribution de Hyalomma impeltatum est africaine (Figure 13). Cette 
espèce est présente sur le pourtour du Sahara. Au nord, on la trouve du Maroc à l’Egypte ; au sud, 
de la Mauritanie et du Sénégal jusqu’au Kenya et en Tanzanie (Walker 2003; Apanaskevich et Horak 
2009), en passant par la plupart des pays d’Afrique occidentale et centrale. Elle est également 
présente autour des zones arides ou désertiques du Proche-Orient et d’Asie, jusqu’en Afghanistan et 
au Pakistan (Ali et al. 2019). Toutefois, elle serait peu abondante dans les pays les plus orientaux de 
son aire de répartition (Apanaskevich et Horak 2009). En Europe, H. impeltatum ne serait présente 
qu’en Turquie, et de plus de façon très localisée, uniquement dans l’est et le sud-est anatolien 
(Bursali, Keskin, et Tekin 2012). Un individu aurait été identifié en Grèce (Chaligiannis et al. 2016), 
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et huit autres spécimens sont mentionnés dans une étude récente concernant la région paléarctique 
ouest (A. Estrada-Peña et al. 2013), sans que l’on sache dans quels pays ils ont été observés. 
 

 
Figure 13 : Distribution de Hyalomma impeltatum 

La carte synthétise l’ensemble des signalements de cette espèce dans la littérature. 
 

Cette espèce a ainsi une distribution approximativement similaire à celle de H. dromedarii, sa 
dissémination étant d’ailleurs en partie assurée par les caravanes de dromadaires, ce qui permet une 
répartition plus étendue que celle de nombreuses autres espèces de Hyalomma (Walker, 2003). Elle 
est toutefois moins abondante que H. dromedarii dans les zones les plus arides (moins de 100 mm 
de pluies annuelles) et s’accommode à l’inverse de pluviométries plus élevées que cette dernière 
(elle disparaîtrait néanmoins dès que la pluviométrie annuelle dépasse 500 mm) (Morel 2003). Dans 
tous les pays où elle a été observée, cette tique est présente dans les régions les plus arides : steppes 
xérophytes masaï, arabo-persiques ou sahéliennes, steppes méditerranéennes. Les observations 
faites dans les zones pluvieuses (sud de la Côte d’Ivoire et du Cameroun) sont sans doute dues à 
des déplacements d’animaux infestés. 
Les immatures sont endophiles et ont un microhabitat souterrain : terriers de rongeurs dans le sable 
ou les pierrailles, sous un couvert plus ou moins important, buissonnant ou arbustif. Les adultes, eux, 
sont exophiles et restent à l'affût sur le sol dans un écosystème abrité.  

 Hôtes 
Les adultes de H. impeltatum infestent un grand nombre d’ongulés. Les animaux domestiques, bien 
sûr, notamment les bovins, petits ruminants et dromadaires (Walker 2003; Ali et al. 2019). Mais on 
les retrouve également sur les chevaux et les ânes, et sur de très nombreux ongulés sauvages : Gnou 
bleu (Connochaetes taurinus), Rhinocéros noir (Diceros bicornis), Phacochère de Somalie 
(Phacochoerus aethiopicus) buffles et gazelles (Apanaskevich et Horak 2009). De façon anecdotique, 
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des adultes de cette espèce ont également été retrouvés sur des hérissons, des autruches et des 
chiens (Apanaskevich et Horak 2009), mais aussi sur des êtres humains (Petney et Pfäffle 2017). 
Les immatures, quant à eux, se gorgent principalement sur les petits mammifères (rongeurs, 
lagomorphes et hérissons – Walker, 2003). Mais ils ont également été observés sur des reptiles (des 
lézards, en l’occurrence) et sur quelques oiseaux (Rougequeue à front blanc et Traquet motteux – 
Apanaskevich et Horak 2009). Les humains pourraient également être infestés par les stades 
immatures (Logan et al. 1989; Morel 2003). 

 Cycle de développement 
Hyalomma impeltatum est donc une tique au cycle classique pour le genre, typiquement ditrope : les 
immatures sont essentiellement associés aux petits mammifères de terriers (rongeurs myomorphes) 
mais peuvent aussi infester lièvres et hérissons, alors que les adultes parasitent surtout les grands 
ongulés (Walker 2003). L'activité de ces adultes intervient plutôt le soir ou le matin, aux heures les 
plus fraîches, alors qu’elle semble suspendue aux heures les plus chaudes (Morel 2003). 
Pour certains auteurs, les adultes n’auraient pas de préférence d’hôte très marquée, et les immatures 
peuvent également infester les oiseaux (Logan et al. 1989). Le cycle est généralement triphasique, 
mais il peut aussi être à deux hôtes (Apanaskevich et Horak 2009). En Afrique (Walker 2003) comme 
au Pakistan (Ali et al. 2019), les adultes sont actifs quasiment toute l’année, avec toutefois une 
diminution marquée de l’infestation en Asie pendant les deux mois les plus froids de l’année (janvier-
février). Les immatures sont observés sur leurs hôtes en été et en automne (Morel 2003; Walker 
2003). 

3.2.2.6 Hyalomma rufipes 

Hyalomma rufipes et H. marginatum étaient encore récemment considérées comme deux sous-
espèces d’un groupe incluant également H. isaaci, H. turanicum et H. glabrum, elle-même longtemps 
regardée comme une population de H. turanicum introduite en Afrique du Sud. Mais cette tique a 
récemment été élevée au rang d’espèce à part entière (Apanaskevich et Horak 2006), bien que la 
phylogénie récemment établie du genre Hyalomma confirme que ces cinq espèces sont apparentées 
(Sands et al. 2017). Morel (2003) avait déjà supposé cette proximité génétique, et pensait que 
H. rufipes correspondait « aux populations isolées par le Sahara de celles de H. marginatum 
méditerranéen. Si ce sont bien sûr les oiseaux qui ont diffusé l'espèce à la fin du Tertiaire, la barrière 
géologique du désert a déterminé deux communautés de reproduction de part et d'autre du tropique. 
Aujourd'hui, bien que les migrations des oiseaux le long de la vallée du Nil transportent chaque année 
un nombre considérable de larves et de nymphes des deux populations en dehors de leur aire de 
distribution, on ne constate pas d’établissement stable de H. marginatum en Afrique éthiopienne ou 
de H. rufipes dans le bassin méditerranéen. Les récoltes d'un certain nombre d’adultes de l'une ou 
l'autre espèce indiquent simplement que les nymphes importées sur les oiseaux ont pu se 
métamorphoser sur place. ». 
 

 Distribution géographique  
Hyalomma rufipes est une espèce typiquement africaine, présente dans tous les pays au sud du 
Sahara, du Sénégal à la Somalie, et de l’Erythrée à l’Afrique du Sud (Morel, 2003; Walker, 2003) 
(Figure 14). Il semble toutefois que des populations soient installées en Égypte, dans la vallée du Nil, 
mais également sur la rive orientale de la mer Rouge (Yémen, Arabie Saoudite et Oman) 
(Apanaskevich et Horak, 2008). Pour ces auteurs, toutes les autres observations de H. rufipes 
provenant d’Europe ou d’Asie doivent être considérées comme la conséquence de la dissémination 
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des nymphes par les oiseaux migrateurs. Or, des publications plus récentes mentionnent la présence 
de l’espèce dans diverses régions de Chine occidentale et centrale près de la Mongolie : Gansu, 
Shanxi, Ningxia, Qinghai, Xinjiang, etc. (Chen et al. 2010; Luo et al. 2017). Cependant les séquences 
disponibles dans GenBank® et provenant de la province du Gansu montrent une plus forte similarité 
avec H. marginatum (y compris avec les séquences françaises), qu’avec H. rufipes (Huber, comm. 
pers.). Il n’est donc pour l’instant pas avéré que H. rufipes soit présent en Chine. 
Il y a ainsi de fréquentes introductions de nymphes de H. rufipes en Europe par les oiseaux, ce qui 
est connu depuis plusieurs décennies (Hoogstraal et al. 1961; Hoogstraal et al. 1964). Ces nymphes 
arrivent parfois à se métamorphoser en adultes, que l’on retrouve ensuite sur les animaux 
domestiques. D’ailleurs, une partie des tiques du genre Hyalomma récemment retrouvées en 
Allemagne (huit des 18 qui ont pu être identifiées à l’espèce – Chitimia-Dobler et al. 2019), Suède 
(neuf sur 11 – Grandi et al. 2020) ou Pays-Bas (deux sur 14 – Uiterwijk et al. 2021) étaient des 
H. rufipes, les autres étant des H. marginatum. Deux des Hyalomma récemment transmises au Cirad 
par des propriétaires de chevaux du sud de la France étaient également des H. rufipes. Introduite à 
plusieurs reprises par du bétail importé d’Afrique du Sud dans le port de Taomasina (côte est de l’île), 
H. rufipes n’a jamais pu s’installer à Madagascar (Uilenberg 1964) où le climat qui lui convient est de 
toute façon limité à une faible portion du 
sud de l’île. 
Hyalomma rufipes est introduite 
régulièrement en Europe par les 
oiseaux (Hoogstraal et al. 1961; 
Hoogstraal et al. 1964). Elle n’a 
cependant pas réussi à s’installer pour 
le moment, pas même dans les zones 
les plus chaudes du sud de l’Europe ou 
du Moyen-Orient, à l’exception du sud 
de la péninsule arabique (Apanaskevich 
et Horak, 2008). Elle est présente dans 
beaucoup de pays africains chauds et 
humides où sa distribution est très 
clairsemée, et dans les régions les plus 
sèches de ces pays. Elle est répandue 
de façon beaucoup plus homogène 
dans les régions tropicales à une seule 
saison des pluies (Morel, 2003; Walker, 
2003). 
Pour Morel (2003), « en Afrique 
australe, H. rufipes est présente dans 
toutes les régions sèches. En Afrique 
orientale, l’espèce est répandue dans 
les zones les plus arides, recevant 
annuellement 250 à 750 mm de pluies. 
Dans les régions plus humides [en règle 
générale, jusqu’à 1 000 mm], H. rufipes 
n’arrive à se maintenir que s'il existe une 
importante saison sèche et une unique saison des pluies. Ainsi au sud du Sénégal et à l'ouest de la 

 
Figure 14 : Distribution de Hyalomma rufipes  

La carte synthétise l’ensemble des signalements de cette espèce 
dans la littérature. 
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Guinée, où les précipitations peuvent atteindre 2 000 mm, il y a une longue saison sèche de sept 
mois, ce qui rétablit des conditions favorables à la tique.  
« En Égypte, on ne la trouve que dans la vallée du Nil, jamais dans le désert absolu. En Afrique 
occidentale, les zones intéressées sont les steppes xérophytes sahéliennes nord et sud (c’est 
l’espèce de Hyalomma dominante au Sahel, outre H. impeltatum) et la savane boisée subtropicale 
sud-soudanienne (où il y a uniquement des populations localisées). Dès que le boisement devient 
important, les conditions microclimatiques deviennent défavorables à H. rufipes (région côtière des 
Niayes au Sénégal, par exemple). Enfin, cette tique peut subsister dans les zones à basses 
températures (jusqu’à 120 jours de gel par an) ou à fortes températures (désert du Karoo situé en 
Afrique du Sud). » Toutefois, la limite thermique permettant son installation (isotherme minimal de 
juillet) n’a pas été identifiée.  
Comme H. marginatum, H. rufipes est une tique dont les stades libres sont tous exophiles. Les 
adultes restent sur le sol, abrités par des pierres et la végétation, parfois sur la végétation elle-même. 
D’ailleurs, le caractère dénudé de leur habitat naturel oblige dans la plupart des cas les H. rufipes à 
une recherche active de l’hôte (Morel 2003).  
 

 Hôtes 
Les hôtes de H. rufipes sont très comparables à ceux de H. marginatum, également ditrope. Les 
tiques adultes parasitent essentiellement les ongulés, domestiques et sauvages, et ne piquent que 
rarement les humains (Guglielmone et Robbins, 2018), ce qui les distingue des H. marginatum. Les 
immatures infestent quant à eux les lagomorphes et les oiseaux fréquemment au sol (Walker et al. 
2003). Hoogstraal et al. (1961; 1964) ont établi plusieurs listes d’oiseaux porteurs d’immatures de 
H. rufipes au moment où, migrant d’Afrique sub-saharienne vers l’Europe au printemps, ils traversent 
l’Egypte. On y trouve des Phasianidae (Caille des blés), des rapaces (Faucon crécerelle, Hibou petit-
duc), la Huppe fasciée (Upupa epops), de très nombreux passereaux, (Traquet motteux, Traquet 
oreillard (Oenanthe hispanica), Rougequeue à front blanc, Fauvette à tête noire, Pipit rousseline, 
Rossignol philomèle, Pie-grièche à tête rousse (Lanius senator), etc.). Une récente étude en Italie a 
permis d’identifier des immatures de l’espèce sur d’autres passereaux : Fauvette grisette, 
Gobemouche gris, Pipit des arbres, Tarier des prés, Rougequeue noir (Phoenicurus ochruros), etc. 
(Rollins et al. 2021).  
Les tiques adultes se fixent principalement dans la région péri-anale, mais également sur la mamelle 
et le scrotum. Sur les oiseaux, les tiques immatures sont quasiment exclusivement fixées sur la tête 
(Morel 2003).  
 

 Cycle de développement 
Le cycle de H. rufipes est, comme celui de H. marginatum, ditrope et diphasique. Il y a une seule 
génération par an. Les adultes sont plus nombreux en début de saison des pluies et les larves en 
saison sèche (Walker, 2003). En Afrique australe, par exemple au Zimbabwe, où les saisons sont 
inversées par rapport à l’Afrique de l’ouest, on observe ainsi les adultes d’octobre à mars, en saison 
des pluies, et les larves en saison fraîche, essentiellement entre mai et août (Minshull, 1981). 
Toutefois, pour Morel (2003), en Afrique de l’ouest, les immatures sont retrouvés sur les oiseaux en 
toute saison. Dans les régions humides, l’activité est concentrée pendant les mois secs ; dans les 
régions froides, elle est interrompue pendant la saison hivernale. 
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3.2.2.7 Hyalomma truncatum 

 Distribution géographique 
Hyalomma truncatum est une espèce exclusivement africaine, à la répartition très étendue puisqu’elle 
est présente du sud de l’Égypte à l’Afrique du Sud, et du Sénégal à la Somalie (Apanaskevich et 
Horak, 2008) (Figure 15). De récentes analyses phylogénétiques ont montré qu’elle comprend deux 
lignées géographiques distinctes, 
H. truncatum méridionale et H. truncatum 
septentrionale, qui ne constituent pas un 
groupe monophylétique et pourraient être 
considérées comme des espèces 
cryptiques (Sands et al. 2017). La 
première lignée est proche de 
H. impressum, pourtant présente 
exclusivement au nord de l’Équateur, la 
seconde de H. nitidum et H. albiparmatum, 
à la distribution également très restreinte 
(ouest-africaine pour la première et est-
africaine pour la seconde). Ces deux 
dernières Hyalomma pourraient être des 
« espèces naissantes » (Apanaskevich et 
Horak, 2008). La très grande proximité, 
allant jusqu’à la confusion, entre 
H.  truncatum et H. nitidum pourrait 
expliquer une distribution comprenant des 
zones arides voire quasi-désertiques, et 
des zones bien plus humides, dans les 
régions proches de l’Équateur des pays du 
golfe de Guinée, où vit H. nitidum (Walker, 
2003 ; Apanaskevich et Horak, 2008). 
Hyalomma truncatum a été introduite à Madagascar (port de Tamatave) par du bétail importé 
d’Afrique du Sud, mais elle ne s’est pas installée sur l’île (Uilenberg et al. 1979). Quelques populations 
semblent en revanche s’être pérennisées en Arabie Saoudite et au Yémen (Apanaskevich et Horak, 
2008).  
Hyalomma truncatum sensu stricto serait donc caractéristique des steppes et savanes d'Afrique mais 
absente des régions très humides d’Afrique de l’ouest où elle serait remplacée par H. nitidum (Morel 
2003). On la retrouve jusqu’à 2600 m d’altitude au Kenya. L’espèce est observée dès que la 
pluviométrie dépasse 150 mm, est très abondante entre 400 et 750 mm, puis régresse. Mais on peut 
la retrouver en Tanzanie dans des régions où il pleut jusqu’à 1 500 mm, et en Afrique occidentale 
jusqu’à 1 000 à 1 200 mm ; dans ces cas-là, c’est la durée courte de la saison des pluies qui permet 
le maintien de l’espèce (Morel 2003). En Afrique occidentale, H. truncatum comprend des populations 
parfois abondantes, notamment dans la steppe boisée xérophyte sahélienne et dans la savane 
tropicale nord-soudanienne qui constituent son habitat de prédilection, et des populations plus 
dispersées et rares, de très faible importance numérique, limitées aux formations ouvertes, dans les 
savanes soudaniennes plus méridionales (Morel 2003). 

 

 Hôtes 
Les hôtes habituels des larves et des nymphes de H. truncatum sont les rongeurs myomorphes, et 
les lagomorphes, majoritairement les lièvres (Apanaskevich et Horak, 2008). La majorité des 

Figure 15 : Distribution de Hyalomma truncatum 
La carte synthétise l’ensemble des signalements de cette 

espèce dans la littérature. 
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observations d’immatures sur les oiseaux sont probablement, pour Apanaskevich et Horak (2008), 
des identifications erronées qui devraient être vérifiées. Les adultes infestent quant à eux une grande 
variété d’animaux, notamment les grands herbivores domestiques (bovins, chevaux, dromadaires, 
ovins, caprins) et sauvages (diverses antilopes –Antilopinae, Gnou bleu (Connochaetes taurinus), 
zèbres (Equus quagga, Equus zebra et Equus grevyi), girafes (Giraffa camelopardalis), Phacochère 
d’Afrique (Phacochoerus africanus), rhinocéros (Rhinocerotidae)) (Walker, 2003 ; Apanaskevich et 
Horak, 2008 ). Mais on peut aussi les trouver sur des carnivores (chiens, Lion –Panthera leo, Guépard 
–Acinonyx jubatus –Apanaskevich et Horak, 2008). Pour ces auteurs, les êtres humains seraient 
rarement infestés par les tiques adultes, bien qu’ils citent une quinzaine de cas. Récemment, un 
touriste étasunien revenant d’Éthiopie a été trouvé porteur d’un mâle de H. truncatum (Mathison et 
al. 2015). Walker (2003) indique quant à lui que les stades immatures peuvent également piquer les 
êtres humains. 
Lorsque les larves infestent des rongeurs, elles ont un comportement endophile et se détachent dans 
les terriers. Les nymphes gorgées et les adultes sont à l’inverse exophiles. Les adultes se tiennent 
au niveau du sol, prêts à se déplacer vers l’hôte qu’ils repèreront, ou à l’affût sur la végétation (Morel 
2003). Les tiques adultes se fixent sur les sites de prédilection habituels des Hyalomma : périphérie 
de l’anus, périnée, mamelle et scrotum. Mais elles peuvent aussi se gorger sur le toupillon de la queue 
(Walker, 2003) et sur les pieds, c’est-à-dire près des onglons (Farougou, Kpodekon, et Tassou 2007). 

 Cycle de développement 
Le cycle de H. truncatum est habituellement diphasique et ditrope, complété en une année (Walker, 
2003). Toutefois, il peut être triphasique si les larves se nourrissent sur des rongeurs myomorphes 
(gerbilles) au lieu de lagomorphes (Rechav et Fielden 1997). Le passage d’un cycle à trois hôtes à 
un cycle à deux hôtes constituerait une adaptation à l’infestation de mammifères ne vivant pas dans 
les terriers (Morel 2003). D’ailleurs, pour Walker (2003), l’abondance locale de l’espèce est en relation 
avec l’abondance des lièvres, l’hôte de prédilection des larves et des nymphes. Les immatures sont 
actifs pendant la saison sèche (Walker, 2003), alors que les adultes infestent majoritairement leurs 
hôtes en fin de saison des pluies, c’est-à-dire d’août à novembre dans l’hémisphère nord (en 
l’occurrence, au Bénin – (Farougou, Kpodekon, et Tassou 2007) et en mars-avril dans l’hémisphère 
sud, par exemple en Zambie (Pegram et al. 1986; Berkvens et al. 1998). 
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4 Évaluation de la probabilité d’introduction et 
d’installation des tiques du genre Hyalomma en 
France 

Il est hautement probable que les modifications climatiques observées depuis quelques décennies 
soient, au moins en partie, responsables de l’installation de H. marginatum dans le sud de la France, 
seule portion du littoral méditerranéen où elle n’était pas encore présente. En l’absence de mise en 
œuvre des mesures préconisées par le GIEC (Groupe d'experts intergouvernemental sur l'évolution 
du climat) pour limiter l’accroissement des températures, les départements français ayant un climat 
méditerranéen seront probablement de plus en plus nombreux. D’autres populations ou d’autres 
espèces de Hyalomma sp. aux exigences climatiques proches pourraient à leur tour s’établir en 
France dans les années à venir. Les experts du GT se sont donc intéressés aux sept espèces de 
tiques Hyalomma jugées d’intérêt pour le territoire français (Chapitre 3), afin d‘évaluer leur probabilité 
d’introduction (§ 4.1) dans un premier temps, et leur probabilité d’installation (§ 4.2) dans un second 
temps. 

4.1 Introduction de tiques du genre Hyalomma  

4.1.1 Modalités possibles d’introduction des tiques du genre Hyalomma sur le 
territoire français 

Les tiques se déplacent peu par elles-mêmes mais peuvent parcourir de longues distances au cours 
de leur repas sanguin par le biais des déplacements de leurs hôtes. Ainsi, leur dispersion 
géographique et leur introduction sur un nouveau territoire sont dépendantes des mouvements des 
hôtes qui les transportent. Dans ce cadre, les différentes modalités possibles d’introduction des 
tiques du genre Hyalomma sur le territoire français identifiées par les experts sont les suivantes 
(modalités qui sont détaillées sur la Figure 16) : 

 Introduction par un être humain en provenance d’une zone où des tiques du genre 
Hyalomma sont présentes ; 

 Introduction par des animaux (sauvages ou domestiques) suite à une action de 
l’être humain (importations légales ou illégales)  

 Introduction par des déplacements naturels d’animaux sauvages (animaux 
terrestres et oiseaux) 

Pour analyser ces différentes possibilités d’introduction des tiques, outre les données de la littérature 
scientifique, les experts ont eu recours : 

 à la conduite d’auditions d’experts ;  
 aux textes réglementaires ;  
 à la consultation de bases de données (Agreste20 et TRACES-NT21) 
 à l’étude des données des saisies des douanes ; 
 aux données de l’Institut français du cheval et de l’équitation (IFCE) ; 

                                                
20 Agreste est la marque des publications du Service de la statistique et de la prospective du Ministère de l'Agriculture, de 
l'Agroalimentaire et de la Forêt, il s’agit d’un service public de statistiques ministérielles. 
21 Trade Control and Expert System New Technology 
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 à la consultation de divers rapports (thèses, rapports institutionnels,…). 
 

 
Figure 16: Schéma événementiel des différentes modalités possibles d’introduction des tiques du 

genre Hyalomma sur le territoire français 

4.1.2 Synthèse des connaissances  

4.1.2.1 Déplacements d’êtres humains 

Toutes les tiques jugées d’intérêt pour la France dans ce rapport peuvent piquer l’être humain et sont 
donc susceptibles d’être introduites en France par un humain infesté en provenance d’une zone où 
les tiques sont présentes. Cette possibilité est d’autant plus importante que le voyage effectué est 
rapide, notamment par avion. Or, pour les voyages à l’étranger, l’avion reste le mode de déplacement 
le plus utilisé, représentant 58,8 % des voyages en 2016 selon la Direction Générale des Entreprises 
(DGE).  

Selon l’Association du transport aérien international (IATA), le nombre de passagers transportés par 
l’aviation civile est en augmentation : 2,97 milliards de personnes en 2014, 4 milliards en 2017 et 
4,5 milliards en 2019. D’après les statistiques mondiales de l’aviation civile et de l’Organisation de 
l’aviation civile internationale (OACI), en 2019, plus de 71 millions de ces passagers ont eu comme 
destination la France (sur des vols intérieurs et internationaux), quand 49,3 millions de départs ont 
été recensés pour du tourisme international. Concernant le trafic maritime, en 2019, un peu plus de 
27 millions de passagers ont fréquenté les principaux ports maritimes français, dont plus de 
11 millions les ports de méditerranée (croisiéristes compris). De manière générale, au cours des 
10 années précédant l’épidémie de Covid-19 (2010-2019), l’augmentation des voyages des Français 
vers l’étranger (hors DROM) a été principalement due à l’augmentation du nombre de voyages à 
destination de l’Europe continentale. En 2019, sur 52 millions de voyages recensés, ces derniers 
représentaient 76,7 % des voyages à l’étranger, ceux vers l’Afrique 12,0 %, ceux vers les Amériques 
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4,4 %, et ceux vers l’Asie/Océanie 6,9 % (sources : SDES et Insee22). Il n'est pas possible de 
déterminer la proportion de voyageurs provenant de, ou ayant été dans des pays ou régions où des 
populations de tiques du genre Hyalomma sont installées, d'autant qu'il faudrait y ajouter les voyages 
effectués en automobile ou en train dans les pays proches (Espagne, Italie, Grèce, Balkans...). Il est 
toutefois certain que plusieurs millions de personnes séjournent chaque année dans des sites où des 
tiques du genre Hyalomma sont présentes avant de venir (ou revenir) en France. 
Bien que beaucoup d’espèces différentes23 de tiques du genre Hyalomma aient été retrouvées sur 
des êtres humains, elles ne se nourrissent que très rarement sur cet hôte par rapport aux animaux. 
D’après Estreda-Pena et Jongejan, H. marginatum et H. anatolicum sont les deux espèces les plus 
fréquemment retrouvées sur des humains (Estrada-Peña et Jongejan 1999). Par ailleurs, selon 
certains auteurs, les tiques du genre Hyalomma sont moins fréquemment retrouvées sur des êtres 
humains car, du fait de leur taille plus grande que celle d’autres tiques, notamment du genre Ixodes, 
elles sont plus visibles et par conséquent plus facilement repérées avant fixation ou rapidement ôtées 
si elles se sont fixées, d’autant que ce sont principalement les tiques du genre Hyalomma adultes qui 
se fixent (Kumar, Manjunathachar, et Ghosh 2020a). Enfin, les personnes piquées les retirent 
généralement d’elles-mêmes sans pour autant consulter un clinicien. 
Cependant, certains cas ont fait l’objet de signalements, notamment ceux impliquant des voyageurs 
vivant dans des régions indemnes de tiques du genre Hyalomma. Par exemple, une tique 
H. truncatum a été retrouvée sur des voyageurs d’Amérique du Nord de retour d’Ethiopie (Mathison 
et al. 2015) ou du Botswana (Molaei et al. 2018). En 2001, lors d’une étude de la littérature et des 
données non publiées sur les tiques exotiques introduites aux USA, des auteurs recensaient plusieurs 
centaines d’individus de 99 espèces différentes (95 Ixodidae), dont 34 spécimens du genre 
Hyalomma, parmi lesquels une tique H. marginatum retrouvée sur un humain de retour de Grèce 
(Keirans et Durden 2001). Un article récent a rapporté l’observation d’un mâle de H. rufipes sur la 
poitrine d’un demandeur d’asile, un homme soudanais arrivé à Malte par bateau (Medialdea-Carrera 
et al. 2021). D’après les auteurs, la tique se serait fixée en Libye, avant la traversée de la 
Méditerranée par bateau (un trajet estimé à 80 heures), démontrant ainsi que l’introduction de tiques 
dans le sud de l’Europe et de la France par des humains et par bateau est possible. Cependant, 
d’après les experts, sachant qu’il n’y a pas de population de H. rufipes documentée comme étant 
installée en Libye, il pourrait plus probablement s’agir d’une nymphe amenée dans le pays par un 
oiseau et qui se serait métamorphosée sur place avant de piquer la personne, comme cela arrive en 
Europe. À ce jour, à la connaissance des experts, il n’y a pas eu de mention de tiques du genre 
Hyalomma trouvée sur un être humain suite à son arrivée ou à son retour sur le territoire français, ce 
qui ne prouve cependant pas que cet événement est impossible. 
 

Selon les experts, l’ensemble des zones du globe où sont présentes les tiques du genre 
Hyalomma d’intérêt pour le territoire français pourraient être une source d’introduction de 
Hyalomma sp. par un être humain qui y séjournerait et arriverait ensuite en France à l’issue 
d’un voyage de quelques heures à quelques jours au maximum.   
  

 

                                                
22 SDES : Enquête mobilités des personnes 2018-2019 ; Insee : enquête nationale transports et déplacements 2007-2008 
(SOeS/Insee/Inrets) 
23 Il faut noter que, dans la plupart des cas, l’espèce de tique n’est pas documentée 



Anses ● Rapport d’expertise collective  Saisine « n°2020-SA-0039 Hyalomma » 

Version finale page 71 / 300  Janvier 2023 

4.1.2.2 Importations d’animaux 

 Importations légales d’animaux 

L’essentiel des échanges commerciaux d’animaux de rente vivants se fait à l’échelle européenne. 
Peu d’importations d’animaux de rente vivants se font en provenance d’un pays tiers hors Europe. Le 
cadre législatif de ces échanges est présenté dans l’Encadré 2. 

Encadré 2 : Cadre législatif des importations d’animaux vivants vers la France 

Les importations d’animaux vivants sont soumises à une réglementation sanitaire qui, dans le cadre 
des échanges entre pays, vise à protéger les pays destinataires de l’introduction d’agents 
pathogènes, sources de maladies, et/ou à protéger les populations de ces pays lorsque les normes 
sanitaires en vigueur ne sont pas les mêmes que dans le pays exportateur. Au sein de l’Union 
Européenne, le transport des animaux vivants est encadré par le règlement (CE) n°1/2005 du 22 
décembre 2004, appliqué depuis le 1er janvier 2007, et les mouvements d’animaux vivants sont 
consignés dans la base de données européenne TRACES-NT.  
En cas d’importation d’animaux vivants en provenance de pays tiers (hors UE), les règles applicables 
sont très variables et font généralement l’objet de négociations bilatérales entre pays. Dans tous les 
cas, ces animaux sont soumis à un contrôle vétérinaire en poste de contrôle frontalier (PCF) ou en 
poste d’inspection aux frontières (PIF), chargés du contrôle d’importation des produits d’origine 
animale et des animaux vivants lors de leur introduction sur le territoire de l’UE. Les agents des PIF 
contrôlent toutes les importations d’animaux vivants et de produits d’origine animale. Ils vérifient 
l’origine (pays, région, établissement) et les certificats sanitaires d’accompagnement. Un examen des 
animaux, comprenant notamment des analyses de laboratoire, peut être effectué selon le niveau de 
risque. En France, ce contrôle est réalisé par le service d’inspection vétérinaire et phytosanitaire aux 
frontières (SIVEP), directement rattaché à la direction générale de l’alimentation (DGAL). À l’issue 
des contrôles, le SIVEP délivre, via l’application TRACES-NT, le document sanitaire commun d’entrée 
(DSCE-A ou -P) qui atteste de la réalisation des contrôles. La France compte 34 PCF et 22 PIF 
agréés par la commission européenne et six points d’entrée autorisés pour les pays tiers.  
Toute activité de transport de vertébrés vivants effectuée par un opérateur dans le cadre d’une activité 
économique est soumise à ces exigences réglementaires à l’intérieur de la communauté européenne, 
mais aussi au départ de l’UE à destination de pays tiers, et dès l’entrée dans l’UE à partir de pays 
tiers. 
 
Cas du gibier d’élevage et de repeuplement 
Les échanges intracommunautaires et les introductions en provenance de pays étrangers d’animaux 
d’espèces chassables sont régis en France par une réglementation garantissant en théorie la 
prévention des risques sanitaires majeurs. L’introduction et le prélèvement dans le milieu naturel 
d’espèces animales dont la chasse est autorisée sont soumis à autorisation préfectorale dans des 
conditions et selon des modalités fixées par un arrêté conjoint du ministre chargé de la chasse et du 
ministre chargé de l’agriculture (Article L.424-11 du Code de l’Environnement). La réglementation 
sanitaire régissant les importations de ces animaux dans l’UE est fondée, pour les échanges 
intracommunautaires, notamment sur les règlements du « paquet hygiène », sur la directive 
92/65/CEE du Conseil du 13 juillet 1992 modifiée et l’arrêté ministériel (AM) du 9 juin 1994. Ces textes 
définissent d’une part l’opérateur, c’est-à-dire la personne qui procède aux importations ou 
exportations d’animaux vivants, et d’autre part la liste des espèces soumises à contrôle. Les 
principales dispositions sont reprises dans la note de service DGAL/SDSPA/N 2001-8014 du 8 février 
2001. Au sein de l’UE, les mouvements d’animaux sont suivis grâce à l’application TRACES-NT qui 
prévient la direction départementale en charge de la protection des populations (DDecPP) du 
département de destination des animaux. Tout lâcher de cervidés, de sangliers ou de lapins (les 
lâchers de lièvres n’étant pas soumis à autorisation) dans un parc ou enclos de chasse, ou dans la 
nature doit être déclaré par l’opérateur à la Direction départementale des territoires (DDT) qui doit 
demander l’avis de la Fédération départementale des chasseurs (FDC) (AM du 7 juillet 2006). 
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Toutefois, la DDT n’a pas d’accès direct à TRACES-NT (Hars et al. 2015). Les échanges d’animaux 
avec les pays tiers, animaux alors qualifiés d’introduits, sont quant à eux régis par le règlement UE 
206/2010 du 12 mars 2010 et l’AM du 19 juillet 2002 qui prévoit que les animaux introduits ou importés 
doivent être accompagnés de certificats sanitaires. 

Dans le cadre de ce rapport, les experts ont consulté les données TRACES-NT des années 2019 et 
2020, pour les importations d’animaux vivants (non destinés à l’abattage) en France concernant les 
bovins, chevaux, ovins-caprins, porcins, chameaux et camélidés, lapins, « petits mammifères 
autres », reptiles et oiseaux. Ils se sont focalisés sur les importations en provenance de pays dans 
lesquels les tiques du genre Hyalomma sont présentes selon les données de l’ECDC24. Cependant, 
dans le cas d’importations d’animaux vivants en provenance d’un pays tiers, les données 
communiquées aux experts ne permettent pas d’identifier les pays d’origine (catégorie « hors-UE » 
ou « pays tiers » dans les bases de données consultées). De plus, pour les importations en 
provenance d’un pays tiers qui transitent par un autre pays européen, c’est systématiquement le pays 
qui enregistre l’importation sur le sol européen qui est mentionné dans la base de données comme 
pays exportateur, le pays d’origine n’y étant pas conservé. Ainsi, si un lot de chevaux originaire 
d’Albanie arrive en France après avoir transité en Bulgarie, ces chevaux seront traités dans la base 
de données comme provenant de Bulgarie et porteront le certificat sanitaire délivré par ce pays.  

Le bilan des requêtes TRACES-NT est présenté en Annexe 3. D’après ces données, les bovins et 
les chevaux représentent les hôtes des espèces du genre Hyalomma les plus à risque en termes 
d’introduction de tiques en raison des volumes d’importation beaucoup plus élevés que pour les 
autres animaux considérés (petits ruminants, lagomorphes destinés à des animaleries). Par ailleurs, 
les experts se sont particulièrement intéressés aux importations en provenance d’Espagne en raison 
de la présence de H. marginatum et H. lusitanicum, voire de H. scupense, dans ce pays et du risque 
associé à l’existence d’une frontière terrestre avec ce pays. 

Importations de bovins 

D’après les données Agreste (des données de statistiques agricoles), ce sont entre 1 et 1,5 million 
de bovins vivants qui sont importés chaque année en France en provenance d’un pays de l’UE. Ces 
importations concernent pour la majeure partie des bovins adultes (63 % des importations), avec une 
part prépondérante de gros bovins mâles (44 %) – a priori des animaux reproducteurs –, plus 
nombreux que les génisses (18 %) et les vaches (1 %) (Figure 17). Les importations de bovins vivants 
en provenance de pays-tiers (hors UE) fluctuent beaucoup selon les années (à titre d’exemple sur 
les dernières années : 615 en 2019, 1 993 en 2020 et 799 en 2021). D’après les données TRACES-
NT, la majorité de ces bovins importés vivants sont destinés à la boucherie et seuls 5 % d’entre eux, 
soit environ 60 000 animaux (62 196 en 2019 et 58 762 en 2020) sont importés pour un autre usage. 
Les bovins destinés à la boucherie sont, selon la loi, transportés directement vers l’abattoir de 
destination, dans les 72 heures ou dans les trois jours ouvrables s’ils passent par un centre de 
rassemblement agréé. Ils nepeuvent être en contact qu’avec des animaux de même statut (Instruction 
technique DGAL/SDSPA/2020-807 du 22/12/202025). 
 

                                                
24 Albanie, Bosnie-Herzégovine, Bulgarie, Croatie, Chypre, Grèce, Italie, Kosovo, Macédoine du nord, Moldavie, 
Monténégro, Portugal, Roumanie, Fédération de Russie, Serbie, Espagne et Ukraine. 
25 https://info.agriculture.gouv.fr/gedei/site/bo-agri/instruction-2020-807/telechargement  

https://info.agriculture.gouv.fr/gedei/site/bo-agri/instruction-2020-807/telechargement
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Figure 17 : Importations de bovins vivants en France en provenance (a) de l’Union européenne (UE) et 

(b) d'un pays-tiers (hors UE) sur la période 2019-2021 
Source : d’après les données Agreste 

 
D’après les données TRACES-NT, la plus grande partie des bovins importés vivants en France et 
non destinés à la boucherie provenaient, en 2019, d’Allemagne (47 %), de Belgique (18 %), d’Irlande 
(12 %), de Suisse (10 %) et d’Espagne (10 %). En 2020, suite au Brexit, les importations en 
provenance d’Irlande et du Royaume-Uni ont largement diminué au profit de la Belgique et de 
l’Allemagne, et de pays minoritaires jusqu’à présent, comme la Suisse et l’Italie. La plus grande partie 
de ces bovins importés concerne des animaux destinés à la production (66 % – engraissement, 
production laitière) (Figure 18). Les bovins importés pour la transhumance proviennent pour la plupart 
de Suisse (6 117 bovins) et ont pour destination les départements montagnards frontaliers. Une très 
petite portion (144 bovins) provient d’Espagne et est à destination des départements des Pyrénées-
Atlantiques et des Landes. Les importations de bovins vivants destinés à la production concernent 
principalement des veaux destinés à l’engraissement dans des fermes consacrées à cette activité (le 
plus souvent sans, mais parfois avec, accès à un pâturage pour les élevages en agriculture 
biologique). Les données Agreste confondant les importations de veaux maigres (destinés à 
l’engraissement) et de boucherie (destinés à l’abattoir) et les données TRACES-NT confondant les 
veaux et les gros bovins, les proportions de veaux maigres ne peuvent pas être chiffrées avec les 
données disponibles. Avec un peu moins de 500 centres d’engraissement, la Bretagne est la région 
française qui produit le plus de veaux de boucherie selon le dernier bilan26 de l’Institut de l’élevage 
(Idele). Les données du système TRACES-NT ne permettent pas de connaître le nombre d’animaux 
par classe d’âge (> 120 jours ou pas), ni leur lieu d’origine exact. Si les lieux à partir desquels les 
certificats sont signés peuvent être tracés, cela ne garantit pas leur lieu d’origine, les animaux pouvant 
provenir de différents territoires et être réunis dans un point d’expédition au dernier moment. 
 

                                                
26https://idele.fr/inosys-reseaux-elevage/?eID=cmis_download&oID=workspace%3A%2F%2FSpacesStore%2Fe5f55954-
54ff-461d-a378-bc0b857a9034&cHash=21dcdca1a52bd63853b98b73f4fbe673  

https://idele.fr/inosys-reseaux-elevage/?eID=cmis_download&oID=workspace%3A%2F%2FSpacesStore%2Fe5f55954-54ff-461d-a378-bc0b857a9034&cHash=21dcdca1a52bd63853b98b73f4fbe673
https://idele.fr/inosys-reseaux-elevage/?eID=cmis_download&oID=workspace%3A%2F%2FSpacesStore%2Fe5f55954-54ff-461d-a378-bc0b857a9034&cHash=21dcdca1a52bd63853b98b73f4fbe673
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Figure 18 : Destination des bovins non destinés à la boucherie importés vivants en France en 2019. 

Part des importations pour l’élevage (reproduction, en bleu), la production (production laitière et 
engraissement, en rouge) et la transhumance (en vert).  

Source : d’après les données TRACES-NT. 

 
Les importations d’Espagne sont majoritairement destinées au sud-ouest de la France (Figure 19). 
Aucune saisonnalité n’a été observée dans ces importations qui se font de manière irrégulière au 
cours de l’année. La majeure partie des animaux importés l’était dans un but de production (Tableau 
6). Si, en 2019, elles concernaient majoritairement des veaux destinés à l’engraissement, ces 
importations de veaux ont décliné jusqu’à devenir nulles en 2021, alors qu’en parallèle une 
augmentation des importations de bovins adultes est rapportée (  
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Tableau 7). A l’exception des élevages en agriculture biologique, dans lesquels les veaux doivent 
avoir accès à l’extérieur, ces derniers sont majoritairement gardés à l’étable en atelier de production, 
regroupés dans des cases collectives. Aucun broutard27 ni génisse n’a été importé d’Espagne ces 
dernières années. Concernant les « gros bovins mâles » et les vaches, bien que leur origine 
géographique en Espagne et leur destination finale ne soient pas renseignées dans TRACES-NT, 
ces animaux pourraient correspondre, du moins en partie, à des taureaux de combat. En France, on 
estime actuellement la population de bovins de races de combat (destinées à la tauromachie) à 
environ 7 000 têtes réparties sur 46 élevages (ganaderias ou manades). Ces élevages sont distribués 
entre le Sud-Est et le Sud-Ouest de la France, avec une concentration plus marquée en Camargue. 
Les achats et pensions de bovins reproducteurs (mâles et femelles) sont une pratique courante, qui 
constitue l’une des bases de la sélection génétique, dans le cadre précité. 
La surveillance imparfaite dont les bovins font l’objet pourrait expliquer l’absence de publication 
mentionnant l’introduction de tiques du genre Hyalomma par ces animaux sur le territoire français. À 
titre d’exemple, bien que les causes de l’arrivée de H. scupense en Corse restent non élucidées, 
l’introduction de bovins infestés reste l’hypothèse la plus plausible à l’heure actuelle.  

 
Figure 19 : Départements de destination des importations de bovins vivants (gros bovins et veaux 

destinés à l’engraissement) en France en provenance d’Espagne. 
Source : d’après les données TRACES-NT. 

 
 

 

Tableau 6 : Bilan des données TRACES-NT sur le devenir des bovins vivants importés (BVI) en France 
en 2019 et 2020. 

                                                
27 Jeune bovin d’une race à viande élevé au lait maternel et à l’herbe au pâturage jusqu’à son sevrage. 
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 2019 2020 
  Nombre 

total de 
BVI  

Nombre 
de BVI  

d’Espagne 

% de BVI 
d’Espagne 

Nombre 
total de 

BVI 

Nombre de 
BVI  

d’Espagne 

% de BVI 
d’Espagne 

Transhumance 6 543 144 2,20 6 290 128 2,03 

Production  40 888 5 057 12,37 49 266 2 651 5,38 

Elevage 14 760 732 4,96 3 206 580 18,09 

Organismes 
agréés 

5 0 NC  0 0 NC  

Total des bovins 62 196 5 933 9,54 58 762 3 359 5,72 
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Tableau 7 : Importations françaises par type de bovins vivants en provenance d’Espagne sur la 
période 2019-2021. 

Ces importations ne concernent que les animaux destinés à l’abattage. Source : Agreste 

 2019 2020 2021 
Veaux 1 722 220 0 
Vaches  106 128 154 

Bovins adultes 
mâles 128 348 403 

Total bovins  1 956 696 557 
 
Importations de chevaux 
Depuis le 1er janvier 2008, l’identification électronique est obligatoire en France pour tous les équidés, 
qu’ils soient nés en France ou importés, et qu’ils soient destinés à la consommation humaine ou non. 
D’après les données TRACES-NT, les importations de chevaux en provenance de pays de l’UE 
concernent essentiellement des chevaux enregistrés28 (82 %), les autres étant des chevaux d’élevage 
(5 %) et des chevaux classés « autres » dans la base (13 %) (Tableau 8). Ainsi, 14 000 importations 
de chevaux vivants et non destinés à l’abattage ont été notifiés en 2019 en France. Les données 
TRACES-NT ne permettent pas d’avoir plus d’informations, donc d’autres sources ont été consultées. 
D’après la base de données Agreste qui ne prend en compte que les échanges d’animaux de 
boucherie, en 2019, 6 727 chevaux ont été importés vivants en France afin d’être abattus (2 106 en 
provenance de pays-tiers et 4 621 de l’UE). Les équidés de boucherie importés sont amenés 
directement à l’abattoir ou conduits dans des centres de rassemblement. 
D’après l’Observatoire économique et social du cheval et l’Institut français du cheval et de l’équitation 
(IFCE), en 2017 et 2018, entre 9 500 et 10 000 chevaux ont été importés chaque année, dont environ 
2 000 étaient des chevaux de course. Les autres chevaux importés sont pour la grande majorité (75 % 
des 10 000 animaux importés en 2017) des chevaux de selle et des poneys, dont près de la moitié 
sont destinés à des activités de loisir (promenade, enseignement, etc.). L’existence d’équidés de loisir 
importés sans pour autant être enregistrés par le SIRE (Système d'information relatif aux équidés) 
malgré l’obligation conduit néanmoins à relativiser ce chiffre. La même année, 9 351 établissements 
équestres (associatifs ou privés) étaient comptabilisés, répartis sur l’ensemble du territoire, 25 % 
d’entre eux étant concentrés dans les régions Occitanie et Nouvelle-Aquitaine. Environ 30 000 
chevaux courent chaque année en France dans environ 18 000 courses organisées dans le cadre de 
2 300 rassemblements. Les chevaux (environ 2 000) entraînés dans les pays voisins proviennent en 
particulier d’Irlande, du Royaume-Uni, d’Allemagne, de Belgique, de Suisse, d’Italie et d’Espagne.  

 

                                                
28 Dont la race et/ou l’origine exacte sont connues. 
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Tableau 8 : Importations de chevaux en provenance de l’Union européenne (UE) et d’Espagne en 2019 
et 2020.  

Source : TRACES-NT 

Année 2019 
 

2020 

  Nombre 
total en 

provenance 
d’UE 

Nombre en 
provenance 
d’Espagne 

% en 
provenance 
d’Espagne 

Nombre 
total en 

provenance 
d’UE 

Nombre en 
provenance 
d’Espagne 

% en 
provenance 
d’Espagne 

Autre 1 865 1 145 61,39 pas de 
données 

pas de 
données 

NA 

Équidés 
enregistrés 

11 515 2 430 21,10 pas de 
données 

pas de 
données 

NA 

Élevage 691 401 58,03 430 273 63,49 
 Total 14 071 3 976 28,26       

 

D’après les données de l’IFCE, les chevaux de selle importés proviennent majoritairement 
d’Espagne, principal exportateur vers la France, et des Pays-Bas, mais aussi de Belgique, d’Irlande 
et d’Allemagne (Figure 20). D’après les données TRACES-NT, pour 2019, l’Italie et la Suisse 
s’ajoutent à la liste des principaux pays exportateurs de chevaux vers la France (Figure 24). 
 

 
Figure 20 : Nombre de chevaux importés en France en 2018 en fonction des pays d’origine (hors 

chevaux de course). 
Source : d’après les données de l’IFCE 
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Figure 21 : Part relative des importations de chevaux en France en fonction des pays exportateurs de 

l’UE et de la Suisse en 2019 (hors chevaux de course). 
Source : d’après les données TRACES-NT 

 
Dans le rapport de 2019 de l’IFCE (IFCE 2020), il est indiqué que les importations globales de 
chevaux de selle sont en recul sur les cinq dernières années. Cependant, celles de chevaux de race 
(le cheval Pure Race Espagnole – PRE, et Lusitanien) en provenance d’Espagne sont en 
augmentation (plus de 800 importations enregistrées en 2018 d’après l’IFCE avec une augmentation 
de 8 % en 2019. D’après les données TRACES-NT, la majorité des chevaux enregistrés importés en 
France en 2019 en provenance d’Espagne, soit 2 430 des 3 976 chevaux introduits cette année-là, 
l’étaient à destination des départements du sud de la France (Figure 22). Ces chevaux sont 
susceptibles de se retrouver au pré ou en paddock après quelques heures (ou quelques jours) de 
voyage. 
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Figure 22 : Départements de destination des chevaux vivants (équidés enregistrés) importés en 

France en provenance d’Espagne en 2019. 
Source : d’après les données TRACES-NT 

 

Dans la littérature scientifique, une seule publication a mentionné l’observation d’une tique du genre 
Hyalomma sur un cheval suite à l’importation dans un pays où le genre n’est pas installé. Il s’agissait 
d’une tique H. marginatum mâle retrouvée sur un cheval au Royaume-Uni et détectée 48h après 
l’arrivée du cheval en provenance du Portugal (Jameson et Medlock 2009). Les chevaux sont des 
hôtes préférentiels pour les H. marginatum. Ils sont, de plus, beaucoup plus surveillés et détiqués 
que les bovins, ce qui pourrait également expliquer qu’en Europe du nord c’est sur les chevaux que 
l’on retrouve principalement des Hyalomma spp. 
 

Autres importations 
Les importations de lapins en provenance d’Espagne sont, en termes de volume, très importantes 
également (plus de 20 000 lapins importés chaque année). Il s’agit essentiellement de lapins destinés 
à des animaleries (lapins de compagnie) et non à des élevages en extérieur. Ces importations ne 
présentent donc aucun risque vis-à-vis d’une introduction de tiques dans l’environnement, et n’ont 
pas été prises en compte dans l’analyse. Toutefois, des importations de lapins d’élevage pour la 
chasse et le repeuplement semblent avoir lieu régulièrement en provenance d’Espagne. Ces animaux 
étant alors considérés comme du gibier sauvage, ce cas particulier sera abordé au § 864.1.2.3. 
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Plusieurs études ont montré que le risque d’introduction de tiques ou d’agents pathogènes 
transmis par les chiens ou les chats qui voyagent avec leurs propriétaires a considérablement 
augmenté ces dernières années (Buczek et Buczek 2020). Cela a notamment concerné la tique 
Rhipicephalus sanguineus qui a été disséminée quasiment dans le monde entier à la faveur des 
déplacements de chiens. À titre d’exemple, en Nouvelle-Zélande, une étude avait rapporté que les 
animaux de compagnie étaient responsables de 41 % des introductions de tiques sur le territoire (Loth 
2005). En Europe, bien que les tiques du genre Hyalomma, du moins H. marginatum et 
H. lusitanicum, semblent ne se fixer que sporadiquement sur des chiens par comparaison à 
R. sanguineus, I. ricinus ou I. canisuga, des tiques du genre Hyalomma ont pu être transportées par 
des chiens dans de nouveaux territoires. C’est ainsi qu’une tique H. lusitanicum a été retrouvée au 
Royaume-Uni sur un chien de retour du Portugal (Hansford et al. 2018).  
 

Parmi les pays exportateurs d’animaux vivants dans un cadre légal, les importations en provenance 
d’Espagne semblent donc bien être les plus à risque et concerner essentiellement les bovins et les 
chevaux. Outre les volumes importants d’échange entre les deux pays et la rapidité du voyage, deux 
espèces de Hyalomma (H. marginatum et H. lusitanicum, voire H. scupense) y sont en effet 
présentes. Les importations en provenance d’Italie pourraient également représenter un risque non 
négligeable mais difficile à évaluer. En effet, H. marginatum y est installée et certaines importations 
d’animaux vivants depuis ce pays sont en augmentation suite au Brexit. 
 

 Importations de gibier d’élevage et de repeuplement 

L’importation d’animaux sauvages d’élevage pour le repeuplement et la chasse étant un fait avéré, 
les experts se sont penchés sur cette hypothèse d’introduction. Le cadre réglementaire des 
importations de gibier sauvage est présenté dans l’Encadré 2 (p71). Toutefois, en pratique, cette 
réglementation s’avère peu ou mal appliquée du fait de l’absence de déclaration ou d’enregistrement 
des mouvements d’animaux et de l’absence de contrôle aux frontières. En France, les principales 
espèces de gibier vivant importées appartiennent à trois grands groupes : les ongulés (cervidés et 
suidés), les lagomorphes (lapins et lièvres) et, dans une moindre mesure, les oiseaux (gallinacés et 
anatidés) (Hars et al. 2015). Les lâchers de sangliers et de cervidés se font majoritairement dans des 
parcs et enclos de chasse, où le gibier est considéré comme res nullius (c’est-à-dire sans propriétaire, 
comme l’est tout animal sauvage libre). De manière légale, les lâchers de lapins ont lieu directement 
dans la nature. Bien que l’élevage de gibier de chasse soit une filière parmi d’autres de l’élevage 
français, il n’existe a priori aucune source émanant du ministère en charge de l’Agriculture ni des 
autres organismes (comme l’Office français de la biodiversité – OFB) qui documentent les données 
de production de ce type d’élevage en France. Parmi les importations possibles, celles de lièvres 
européens ou ibériques et de lapins de garenne, qui proviennent a priori en grande partie d’Espagne, 
sont apparues les plus importantes aux experts en termes de risque liés aux tiques du genre 
Hyalomma.  
Le Lapin de garenne (Oryctolagus cuniculus), présent sur l’ensemble du territoire français 
hexagonal, est naturellement inféodé aux milieux méditerranéens. La population de lapins a 
considérablement souffert dans son ensemble de l’épizootie de myxomatose qui a sévi en France au 
début des années 50. C’est pourquoi des lâchers, constituant une pratique de gestion cynégétique 
courante pour renforcer les populations ont fréquemment eu lieu à la suite de cette épizootie. Il est 
connu que, malgré la réglementation, des importations frauduleuses de lapins de garenne en 
provenance d’Espagne, prélevés dans la nature ou originaires d’élevage, ont lieu. En atteste la 
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question de M. Jean Launay, publiée au Journal officiel du 13 septembre 201129: « M. Jean Launay 
attire l’attention de M. le ministre de l’économie, des finances et de l’industrie sur les problèmes que 
rencontrent les éleveurs de lapins de garenne, destinés majoritairement aux fédérations 
départementales de chasse, face à l’importation massive de lapins de pays voisins, et notamment 
l’Espagne. En effet, ces animaux importés, décrits comme provenant d’élevages, sont en fait le plus 
souvent issus de reprises en milieu naturel, donc à l’état sauvage. Dès lors, ces importations, qui se 
font sans réels contrôles sanitaires et sans aucune vaccination, peuvent apparaître illégales. Par 
ailleurs, au-delà des préjudices commerciaux que subissent les éleveurs, qui sont tous en possession 
d’un numéro d’agrément, les conditions de transport de ces animaux en très grand nombre sont à 
déplorer. Aussi, il souhaiterait connaître les conditions de contrôle existantes qui garantissent la 
provenance des lapins de garenne importés. » Par ailleurs, une étude menée dans des élevages de 
lapins de garenne en Espagne a montré que 38,1 % de ces élevages capturaient des lapins sauvages 
(González-Redondo et Sánchez-Martínez 2014). Cette même étude montre que 38,1 % des élevages 
exportaient des lapins vers les pays voisins, notamment la France. 
Le Lièvre ibérique (Lepus granatensis), qui avait disparu de France il y a probablement 5 500 ans, 
a fait l’objet depuis 1975 d’introductions dans le sud du pays, notamment lors de lâchers réalisés par 
des fédérations départementales de chasseurs ou des sociétés de chasse locales dans plusieurs 
départements (Letty et al. 2021). Dans les Pyrénées-Orientales (Roussillon), les lâchers ont débuté 
dans les années 1970 avant de s’intensifier dans les années 1980 et surtout entre 1995 et 2005. 
Depuis 2010, les lâchers ont fortement diminué mais existent toujours. De plus, le statut juridique du 
Lièvre ibérique reste flou en France, il est considéré comme « Lièvre brun » au même titre que le 
Lièvre d’Europe (Lepus europaeus).  
 

Du fait de la réglementation et d’une part non négligeable d’importations frauduleuses, aucun chiffre 
ne peut être avancé par les membres du GT à propos du nombre de lapins de garenne et de lièvres 
ibériques introduits en provenance d’Espagne chaque année ; toutefois, ces évènements paraissent 
assez fréquents et concerner principalement le sud de la France, zone qui correspond aux exigences 
climatiques des tiques du genre Hyalomma présentes en Espagne. Ainsi, ces importations ne peuvent 
être négligées vis-à-vis du risque d’introduction de tiques du genre Hyalomma à partir d’Espagne. 

 
 Importations illégales de nouveaux animaux de compagnie (NAC) 

En France, le trafic des nouveaux animaux de compagnie (NAC) se situe au deuxième rang des 
activités illicites après le trafic de stupéfiants et représente un budget de plusieurs dizaines de millions 
d’euros. Il concerne environ 27 000 espèces protégées. La France est considérée comme le plus 
gros marché européen de NAC. Elle ne se situe pourtant qu’au septième rang des saisies douanières 
en ce qui concerne le nombre de spécimens. Les saisies sont le plus souvent effectuées dans les 
aéroports franciliens (Roissy-Charles-de-Gaulle et Orly), ainsi que dans les grands ports (Nice, 
Marseille, Sète, Ile de la Réunion) ou lors de contrôles des envois par la Poste (voie qui concerne 
essentiellement le trafic de reptiles, et est favorisée par le développement de sites Internet de vente 
par correspondance). Les trafiquants évitent les PIF, dissimulent les spécimens de petite taille 
(tortues, lézards, perroquets, etc.) dans leurs bagages et falsifient les données sur la nature de la 
marchandise ou les certificats CITES30. Les volumes d’animaux vivants saisis par année sont très 

                                                
29 https://questions.assemblee-nationale.fr/q13/13-117555QE.htm  
30 Convention sur le commerce international des espèces de faune et de flore sauvages menacées d’extinction, dite CITES. 

htps://questions.assemblee-nationale.fr/q13/13-117555QE.htm
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variables. D’après les registres des douanes portant sur les saisies effectuées ces dernières années, 
la majorité de celles-ci concernent les reptiles dont la plupart sont des tortues (entre 63 et 95 % en 
fonction des années), et les Psittaciformes31 ( 

Tableau 9). Les Psittaciformes n’étant pas des hôtes préférentiels des tiques du genre Hyalomma, 
seul le cas des tortues a été considéré par les experts. 

 
Tableau 9 : Synthèse des saisies par types d’animaux vivants d’après le registre des douanes 

françaises de 2018 à 2020, selon leur classification. 

Type d’animaux d’après la classification des douanes 2020 2019 2018 

Reptiles (serpents, tortues, alligators, caïmans, iguanes, gavials et lézards) 68 262 719 

Psittaciformes (perroquets, perruches, aras et cacatoès) 36 14 162 

Oiseaux de proie 32 3 2 

Autres animaux (ex : abeilles, passereaux, etc.) 88 60 6 

Chevaux (autres que reproducteurs et destinés à la boucherie) 3 0 0 

Mammifères (à l’exclusion des primates, des baleines, dauphins et 
marsouins, des lamantins et dugongs32, des otaries et phoques, lions de 

mer et morses, des chameaux et autres camélidés, des lapins et lièvres et 
des animaux des espèces chevaline, asine, mulassière, bovine, porcine, 

ovine ou caprine) 

10 2 3 

Primates - 2 3 

Pigeons - - 1 

 

L’importation des tortues méditerranéennes a débuté en 1894 avec les premières liaisons entre 
Alger et Marseille. Entre 1965 et 1976, il est estimé que la France importait 120 000 à 150 000 
spécimens de tortues du genre Testudo par an en provenance du Maghreb et essentiellement du 
Maroc. Le Maroc ayant ratifié la Convention de Washington en 1978, le commerce s’est alors tourné 
vers d’autres pays tels que la Turquie et la Yougoslavie. En 1984, la Communauté Européenne a 
interdit toute importation ou échange de tortues méditerranéennes. Depuis, les importations se font 
illégalement et essentiellement en provenance d’Afrique du nord. D’après le registre des douanes, 
les tortues saisies sont majoritairement des tortues grecques (Testudo graeca) (Tableau 10). Ces 
tortues sont endémiques au Maroc, en Algérie et en Tunisie qui sont les principaux pays d’origine 
des tortues saisies par les douanes, mais aussi en Europe dans les Balkans, en Grèce, en Turquie, 
au sud-ouest de l’Espagne et dans les îles Baléares, en Sicile, en Sardaigne et peut-être en Italie 
continentale. Ce sont des tortues terrestres de petite taille (moins de 20 cm), ce qui facilite le trafic 
illégal. Dans plusieurs régions de leur aire de répartition actuelle, ces tortues sont menacées de 
disparition, principalement en raison du trafic illégal (notamment au Maroc, en Algérie, et en Tunisie). 

                                                
31 Les Psittaciformes représentent un ordre d’oiseaux tropicaux qui regroupe par exemple les perroquets, perruches, 
cacatoès, loris ou conures 
32 Mammifère marin herbivore, proche parent des lamantins, aussi appelé halicore 
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Aujourd’hui, bien qu’elles soient protégées33, elles font l’objet d’un important trafic illégal. Les saisies 
de tortues ont été réalisées pour la majorité d’entre elles au port de Marseille où les douaniers et 
policiers de l’environnement fouillent les véhicules débarqués des ferrys (principalement de Tunisie, 
avec plusieurs liaisons hebdomadaires et 23h de traversée). Le trafic d’animaux sauvages existe 
sous deux formes : la criminalité organisée et le commerce opportuniste qui peut inclure des touristes 
ne connaissant pas le cadre réglementaire (ex : retour de vacances avec une tortue pour les enfants). 

 

Tableau 10 : Saisies de reptiles dont tortues vivantes de 2018 à 2020. 
Source : Registre de saisies des douanes françaises 

An
né

e 

Reptiles 
saisis 

Tortues saisies 

Nombre Nombre  
% parmi 

les 
reptiles 

Espèces nb Provenance 

20
20

 

68 43 63,24 

Tortue d’Hermann (Testudo 
hermanni) 5 France 

Tortue sillonnée (Centrochelys 
sulcata) 1 Belgique 

Tortue grecque 
(Testudo graeca) 

28 Maroc, Algérie, Tunisie, 
inconnue 

Tortue lépreuse (Mauremys 
leprosa) 1 Inconnue 

Tortues d'espèce non spécifiée 8 Tunisie, Maroc, 
inconnue 

20
19

 

262 251 95,80 

Tortue d’Hermann (Testudo 
hermanni) 3 Inconnue 

Podocnemis unifilis 1 Guyane 

Tortue grecque 
(Testudo graeca) 

191 Algérie, Tunisie, Maroc, 
Sénégal 

Tortues d'espèce non spécifiée 56 Algérie, Tunisie, Maroc, 
Liban, Allemagne 

20
18

 

719 577 80,25 

Tortue des steppes (Testudo 
horsfieldii) 436 Italie 

Tortue sillonnée (Centrochelys 
sulcata) 42 Inconnue 

                                                
33 Le taxon Testudo graeca (et toutes ses déclinaisons) est inscrit à l’annexe II de la Convention de Washington (CITES), 
et est inscrit comme espèce en voie de disparition surla liste rouge– Red Book– de l’UICN, et en statut "vulnérable" pour 
les pays suivants : Albanie, Algérie, Arménie, Azerbaïdjan, Bulgarie, Égypte, France, Géorgie, Grèce, Iran, Irak, Israël, Italie, 
Jordanie, Liban, Libye, Macédoine, Moldavie, Maroc, Roumanie, Russie, Espagne, Syrie, Tunisie, Turquie, Turkménistan, 
Ukraine, et ex-Yougoslavie. Elle est également inscrite à l’annexe A du règlement CE n° 338/97 de la Communauté 
Européenne relatif à la protection des espèces de faune et de flore sauvages par le contrôle de leur commerce. 
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An
né

e 
Reptiles 
saisis 

Tortues saisies 

Nombre Nombre  
% parmi 

les 
reptiles 

Espèces nb Provenance 

Tortue grecque 
(Testudo graeca) 

23 Maroc, Algérie, Tunisie, 
inconnue 

Tortue d’Hermann (Testudo 
hermanni) 9 France, Espagne, 

inconnue 

Tortues d'espèce non spécifiée 53 Maroc, Algérie, Tunisie, 
Bénin, France, inconnue 

Tortues terrestres du Maroc34 4 Maroc 

Tortues charbonnières à pattes 
rouges (Chelonoidis 

carbonaria) 
2 Guyane 

Tortues denticulées 
(Chelonoidis denticulatus) 8 Guyane 

 

La Tortue grecque est l’hôte principal des tiques H. aegyptium (Siroký et al. 2006). En fonction des 
différentes régions échantillonnées, des prévalences allant de 9 à 100 % de tortues infestées ont été 
rapportées (Tiar et al. 2016). Des prévalences de 91,2 % (134/147) ont été observées dans le nord 
de la Tunisie (Najjar et al. 2020), avec 1 174 tiques collectées sur ces tortues. Une autre étude menée 
également en Tunisie a rapporté un taux d’infestation de 66,2 % sur 210 T. graeca examinées et 602 
tiques prélevées (Gharbi et al. 2015). En Algérie, 1 832 tiques ont été prélevées sur 201 tortues 
échantillonnées (Tiar et al. 2016). Parmi ces tiques, 52 % étaient des adultes (avec une majorité de 
mâles, ratio de 4,2 pour les femelles), les stades immatures étaient essentiellement des larves (2 % 
de nymphes). En 2008, Brianti et al ont examiné 585 tortues importées illégalement en Italie d’Afrique 
du nord sur les 1 400 tortues saisies par les douanes italiennes à Palerme, en Sicile. Parmi ces 
tortues, 221 (37,8 %) étaient infestées par des tiques (Brianti et al. 2010). L’ensemble des 798 tiques 
prélevées sur ces tortues (672 mâles, 125 femelles et une nymphe à raison d’une à 17 tiques par 
tortue) ont été identifiées comme étant des H. aegyptium. D’après Sultana Loporto, la découverte, en 
2017, de H. aegyptium à Malte sur des tortues grecques et égyptiennes serait due à une importation 
illégale de tortues infestées par cette espèce de Hyalomma sur l’île (Sultana Loporto et al. 2018). En 
2004, un mâle de H. aegyptium avait par ailleurs été collecté en Corse sur une tortue d’Hermann 
(Testudo hermanni hermanni) d’origine inconnue (Matsumoto et al. 2004). 
 

Concernant les importations illégales d’animaux, la principale source d’importation de tiques du genre 
Hyalomma est essentiellement dues aux NAC et notamment aux tortues, hôtes principaux de 
H.  aegyptium. 

 

                                                
34 Dénomination utilisée dans les fichiers de la douane, il s’agirait vraisemblablement de la Tortue grecque (Testudo graeca). 
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4.1.2.3 Mouvements naturels de la faune sauvage 

Les animaux sauvages peuvent, lors de leurs déplacements, introduire dans un nouveau territoire 
tout un cortège d’agents pathogènes et d’ectoparasites dont des tiques.  

 Faune sauvage terrestre 

Concernant la faune sauvage terrestre, les experts se sont initialement penchés sur les déplacements 
transfrontaliers entre l’Italie ou l’Espagne et la France, ces deux pays ayant des populations de 
Hyalomma spp. installées. Toutefois, les régions italiennes infestées étant assez éloignées de la 
frontière et les Alpes jouant un rôle de barrière, les introductions de faune sauvage terrestre en 
provenance d’Italie n’ont pas été estimées comme les plus à risque par les experts et n’ont donc pas 
été considérées dans le cadre de cette expertise. Du côté espagnol, les animaux de la faune sauvage, 
comme les chevreuils, les cervidés, les sangliers, les lapins et lièvres, peuvent aisément se déplacer 
entre la France et l’Espagne, les Pyrénées représentant une barrière plus franchissable que les Alpes. 
Bien que beaucoup de ces animaux possèdent des domaines vitaux de petite taille et que leurs 
déplacements sur de grandes distances soient assez limités ou restreints à certaines périodes, les 
données présentées dans le chapitre 6 du présent rapport laissent penser que la possibilité 
d’introduction de tiques par cette voie existe. Cependant, devant l’absence de données sur ces 
mouvements, cette modalité d’introduction de tiques du genre Hyalomma sur le territoire n’a pas pu 
être étudiée de façon plus approfondie par les experts. 
 

  Oiseaux : migrations en provenance de pays où les tiques du genre Hyalomma sont 
présentes 

Concernant les mouvements de l‘avifaune, de nombreuses espèces d’oiseaux se déplacent en 
Europe autour du bassin méditerranéen. Cependant, les données sont peu abondantes et peu 
robustes et le portage de tiques du genre Hyalomma par les différentes espèces de l’avifaune n’est 
pas documenté. Il est très peu probable que des oiseaux ayant un mode de vie « aquatique » comme 
les flamants rose ou les limicoles soient infestés par des tiques du genre Hyalomma. En revanche, 
les déplacements d’oiseaux migrateurs évoluant entre l’Europe et l’Afrique sont un moyen avéré 
d’introduction de tiques du genre Hyalomma, déjà identifié par de nombreux auteurs. Cette voie 
d’introduction a été analysée ci-dessous en détail.  
Comme mentionné dans le chapitre 3 du présent rapport, plusieurs espèces de tiques du genre 
Hyalomma se nourrissent sur des oiseaux aux stases immatures larves et nymphes. Les 
espèces/groupes d'oiseaux concernés sont essentiellement des Passériformes et Galliformes qui ont 
une activité fréquente au sol, qu’ils fouissent pour se nourrir. Néanmoins d’autres espèces d’oiseaux 
peuvent aussi être parfois infestées puisque des Hyalomma sp. ont été retrouvées sur des éperviers 
(Valcarcel, comm. pers.), qui sont des oiseaux se posant très rarement au sol, soit seulement 
quelques minutes pour pouvoir manger ce qu’ils ont capturé, ou encore se nettoyer dans des mares. 
Pour les espèces de Hyalomma à cycle diphasique qui ont pour hôtes des oiseaux, c’est-à-dire le 
groupe des espèces proches de H. marginatum, la métamorphose de larve en nymphe se déroule 
sur l’hôte, sur lequel la tique va donc rester environ trois semaines. Quand les oiseaux sont parasités 
par des larves d’espèces dont le cycle est à trois hôtes (H. aegyptium, par exemple), elles s’en 
détachent pour se métamorphoser en nymphe après une fixation d’une durée de cinq à sept jours. 
Dans tous les cas, si l’oiseau se déplace, il transportera donc potentiellement les tiques en cours de 
gorgement ou de métamorphose avec lui sur de longues distances, notamment dans le cas d’oiseaux 
migrateurs. Ces derniers sont donc impliqués dans le risque d’introduction de tiques du genre 
Hyalomma sur le territoire français lorsqu’ils arrivent de territoires où elles sont présentes. 



Anses ● Rapport d’expertise collective  Saisine « n°2020-SA-0039 Hyalomma » 

Version finale page 87 / 300  Janvier 2023 

Certaines mentions d’introduction de tiques Hyalomma sp. immatures en Europe via des oiseaux 
datent ainsi du début ou milieu du XXe siècle, montrant la persistance du risque (Morel (2003) cite 
des articles datant de 1929, 1930, 1946 et 1955). Des signalements de H. marginatum importés en 
Europe par les oiseaux migrateurs ont effectivement été rapportés par exemple en Suède (Brinck, 
Svedmyr, et von Zeipel 1965; Grandi et al. 2020), République tchèque , Norvège (Hornok et al. 2020; 
Mehl, Michaelsen, et Lid 1984), Slovaquie (Černý et Balát 1989), Finlande (Nuorteva et Hoogstraal 
1963; Sormunen, Klemola, et Vesterinen 2022), Allemagne (Walter, Liebisch, et Vauk 1979; Chitimia-
Dobler et al. 2019; Oehme et al. 2017), Royaume-Uni (Jameson et al. 2012), Slovénie (Tovornik 
1990), ou encore Suisse (Papadopoulos et al. 2001; Poupon et al. 2006). Des signalements de 
H. rufipes ont également été mentionnés (Grandi et al. 2020; Chitimia-Dobler et al. 2019; 2016; 
Lesiczka et al. 2022; Zdenek Hubálek et al. 2020; Uiterwijk et al. 2021; Rollins et al. 2021; Hasle et 
al. 2009; Hoffman et al. 2018; Molin et al. 2011). En Italie, une étude réalisée sur l’Ile de Ventotene 
(Province de Latina) a rapporté la présence de tiques chez 7,2 % (249/3 444) des oiseaux migrateurs 
examinés : H. rufipes était l’espèce la plus abondante (82,6 %), suivie par H. marginatum (2,2 %) 
(Pascucci et al. 2019). Une étude longitudinale, menée sur trois années, montre des résultats 
similaires également en Italie avec 43,3 % des 2 344 tiques prélevées sur oiseaux migrateurs qui 
étaient des H. rufipes (Toma et al. 2021). Une autre étude, réalisée en Espagne par Jameson et al. 
(Jameson et al. 2012), a montré que 7 % de 971 oiseaux migrateurs capturés étaient infestés par au 
moins une tique dont 21 % étaient des H. marginatum. De même, un échantillonnage de tiques 
effectué dans 13 sites de baguage d’oiseaux du centre et du sud de l’Espagne a permis de collecter 
282 tiques (dont 80,8 % étaient du genre Hyalomma) sur 139 oiseaux migrateurs parmi les 50 325 
oiseaux contrôlés (De Liberato et al. 2018). 
Parmi les oiseaux, sont désignées comme migratrices les espèces effectuant un déplacement 
saisonnier, passant la saison de reproduction et la saison hivernale dans deux régions distinctes, 
selon un schéma répété d’année en année. Ainsi, chaque année à l’automne, des dizaines de millions 
d’oiseaux migrateurs quittent leurs lieux de reproduction et entament un long vol vers leurs zones 
d’hivernage, parfois situées à plusieurs milliers de kilomètres, puis effectuent le voyage en sens 
inverse au printemps. En Europe, la grande majorité des migrations sont globalement orientées selon 
un axe Nord-Sud. Il y a alors lieu de différencier les oiseaux migrateurs "partiels" (short-distance 
migrant en anglais) qui hivernent en Afrique du nord ou dans le bassin méditerranéen, des migrateurs 
au long court (long-distance migrant en anglais), qui hivernent essentiellement en Afrique sub-
saharienne. Pour ces dernières, en général, les oiseaux qui nichent en Europe de l’Ouest migrent 
plutôt vers le sud-ouest du continent africain à l’automne, et ceux d’Europe de l’Est vers le sud-est 
du continent africain. Hahn et al. (2009) ont estimé le nombre d’oiseaux migrant annuellement entre 
l’Europe et l’Afrique entre 1,52 et 2,91 milliards d’individus (Hahn, Bauer, et Liechti 2009). Cependant 
on observe aujourd’hui une baisse importante des effectifs pour de nombreuses espèces, en lien 
avec la perte de biodiversité (« State of the World’s Birds 2022 » 2022; (Burns et al. 2021). 
De par sa géographie, sa diversité et son climat varié, la France est une étape cruciale pour des 
millions d’oiseaux migrateurs. Ainsi, plus de 700 espèces empruntent des voies migratoires passant 
par la France au cours de leur trajet allant principalement d’Afrique (de l’Afrique du Sud au Maghreb) 
à l’Europe (Figure 23 et audition G. Balança et P.Y. Henry). Les deux principales voies migratoires 
partant d’Afrique sub-saharienne et qui concernent la France contournent le Massif Central : (1) les 
oiseaux qui empruntent la voie de l’ouest passent par l’Afrique du Nord et l’Espagne puis longent la 
côte Atlantique ; (2) ceux qui empruntent la voie de l’est survolent la Méditerranée ou passent par le 
détroit de Gibraltar puis l’Espagne avant de longer la côte méditerranéenne et de remonter le couloir 
rhodanien. Certains oiseaux, qui ont pour destination l’Europe centrale plutôt que la France 
continentale, traversent la Méditerranée en faisant escale en Sardaigne et en Corse ou rejoignent 
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directement l’Italie. Les zones humides représentent des endroits de nourrissage ou de repos 
privilégiés pour les oiseaux migrateurs. C’est le cas par exemple de la Camargue (département des 
Bouches-du-Rhône) qui accueille en moyenne 111 espèces d’oiseaux d’Afrique subsaharienne 
(Jourdain et al. 2007). 
Lors d’une enquête réalisée à la fois sur des vertébrés terrestres et sur des oiseaux entre 2007 et 
2015 en Camargue et dans les régions limitrophes, Vial et al. (2016) ont collecté au printemps des 
nymphes de H. marginatum et H. rufipes sur un Rougegorge familier , deux Fauvettes à tête noire , 
et un Accenteur mouchet (Prunella modularis). Ces oiseaux sont connus pour hiverner en Afrique du 
Nord ou dans la péninsule ibérique où ils sont donc susceptibles d’être infestés par des Hyalomma 
sp. avant d’entamer leur migration de printemps.  
Parmi les autres espèces d’oiseaux présentes en France, la Caille des blés est un hôte important de 
tiques du genre Hyalomma en Turquie (Gale et al. 2012). Elles hivernent au Maghreb et au sud du 
Sahara, et des taux d’infestation très élevés ont été mesurés en Egypte au printemps et à l’automne 
(au printemps elles avaient des H. rufipes et à l’automne des H. marginatum) (Hoogstraal et al. 1964). 

 
Figure 23 : Représentation schématique des (a) deux grands axes de migration à travers la France ; 

(b) de l’axe Afrique-Europe. 
Source : d’après https://www.migraction.net et https://www.kuwaitbirds.org 

 

Les informations rassemblées ci-dessus fournissent donc des preuves solides de la possibilité d’une 
introduction de tiques du genre Hyalomma en France continentale par les migrations d’oiseaux en 
provenance du continent africain (Afrique du Nord comme Afrique sub-saharienne) et/ou d’Espagne. 

 

https://www.kuwaitbirds.org/


Anses ● Rapport d’expertise collective  Saisine « n°2020-SA-0039 Hyalomma » 

Version finale page 89 / 300  Janvier 2023 

4.1.3  Évaluation de la probabilité d’introduction de tiques du genre Hyalomma 
en fonction des différentes modalités d’entrée en France métropolitaine 

 

Sur la base des informations présentées ci-dessus, les experts ont sélectionné les modalités 
d’introduction suivantes comme étant les plus à risque :  

 déplacements d’êtres humains ; 
 importations légales de bovins ;  
 importations légales de chevaux ;  
 importations illégales de tortues ; 
 importations de gibier sauvage (lagomorphes) ; 
 mouvements d’oiseaux migrateurs. 

 
 
 
Les experts ont ensuite conjointement défini, pour chacune des modalités retenues comme 
« potentiellement à risque », le scénario le plus probable pouvant conduire à l’introduction d’une tique 
du genre Hyalomma sp. sur le territoire français (Tableau 11).  
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Tableau 11 : Scénarios les plus probables d’introduction de Hyalomma sp. en France métropolitaine tel que définis par les experts 

Voie 
d'introduction  

Déplacements 
humains 

  Importations légales   Importations 
illégales   Déplacement de la faune sauvage 

  importations de 
bovins   importations de 

chevaux   importations de 
tortues   flux d'oiseaux 

migrateurs   importations de 
lagomorphes 

su
ite

 é
vé

ne
m

en
tie

lle
  

Un individu se 
trouve dans une 
zone d'endémie 
de Hyalomma 

  

Un bovin se 
trouve dans une 
zone d’endémie 
de Hyalomma 

  

Un cheval se 
trouve dans une 
zone d’endémie 
de Hyalomma 

  

Une tortue se 
trouve dans une 
zone d’endémie 
de Hyalomma 

  

Un oiseau se 
trouve dans une 
zone d’endémie 
de Hyalomma 

  

Un lapin/lièvre se 
trouve dans une 

zone d’endémie de 
Hyalomma 

                      
L’individu pratique 

une activité en 
milieu rural ou 

naturel 
(randonnée, trek, 
etc.) pendant la 
saison d’activité 

des tiques 

  

Le bovin a un 
accès extérieur 

(pré, etc.) 
pendant la 

saison d’activité 
des tiques 

  

Le cheval est au 
pré pendant la 

saison d’activité 
des tiques 

  

La tortue est 
dans le milieu 

naturel pendant 
la saison 

d’activité des 
tiques 

  

L'oiseau se pose 
au sol pendant la 
saison d'activité 

des tiques  

  

Le lapin/lièvre est 
dans le milieu naturel 

pendant la saison 
d’activité des tiques 

                      

L’individu est 
piqué par une 

tique Hyalomma 
(la tique est 

anthropophile) 

  

Le bovin est 
piqué par une 

tique Hyalomma 
(ayant pour hôte 

des bovins) 

  

Le cheval est 
piqué par une 

tique Hyalomma 
(ayant pour hôte 

des chevaux) 

  

La tortue est 
piquée par une 
tique Hyalomma 
(ayant pour hôte 

des tortues) 

  

L'oiseau est piqué 
par une tique 

Hyalomma (ayant 
pour hôte des 

oiseaux) 

  

Le lapin/lièvre est 
piqué par une tique 
Hyalomma (ayant 

pour hôte des 
lagomorphes) 
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L’individu voyage / 
se déplace   

Le bovin est 
importé en 

France (vente, 
etc.) 

  

Le cheval est 
amené à voyager 
en France (vente, 

spectacle, 
course, etc.) 

  

La tortue est 
prélevée pour 
être vendue 

illégalement en 
France 

  

L'oiseau est un 
oiseau migrateur 

et effectue son vol 
à destination de 

l'Europe (la 
France pouvant 
être le pays de 
destination ou 

d'étape) 

  

Le lapin/lièvre est 
prélevé pour être 

importé légalement 
ou illégalement en 

France 

                      
Le voyage / 

déplacement est 
d'une durée 

suffisamment 
courte pour que la 

tique ne se 
décroche pas 
(jusqu'à 2-3 

semaines pour les 
tiques à 2 hôtes) 

  

Le voyage est 
d'une durée 

suffisamment 
courte pour que 
la tique ne se 

décroche pas (< 
durée du repas 
de sang de la 

tique) 

  

Le voyage est 
d'une durée 

suffisamment 
courte pour que 
la tique ne se 

décroche pas (< 
durée du repas 
de sang de la 

tique) 

  

Le voyage est 
d'une durée 

suffisamment 
courte pour que 
la tique ne se 

décroche pas (< 
durée du repas 
de sang de la 

tique) 

  

Le trajet 
migratoire est 
d'une durée 

suffisamment 
courte pour que la 

tique ne se 
décroche pas 

  

Le voyage est d'une 
durée suffisamment 
courte pour que la 

tique ne se décroche 
pas (< durée du 

repas de sang de la 
tique) 

                      
           

La tique n'est pas 
retirée   

Il n’y a pas 
d’examen 
clinique 

conduisant au 
retrait de la tique 
ni de traitement 

acaricide 
efficace durant le 

transport 

  

Il n’y a pas 
d’examen 
clinique 

conduisant au 
retrait de la tique 
ni de traitement 

acaricide efficace 
durant le 
transport 

  

La tortue n'est 
pas saisie par 
les douanes 
Il n’y a pas 
d’examen 
clinique 

conduisant au 
retrait de la tique 
ni de traitement 

acaricide 
efficace durant 

le transport 

  

L’oiseau ne se 
débarrasse pas 

de la tique 
(grooming) 

  

Il n’y a pas d’examen 
clinique conduisant 
au retrait de la tique 

ni de traitement 
acaricide efficace 
durant le transport 
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Les modalités d’introduction définies dans les scénarios sus-mentionnés diffèrent en fonction des espèces de Hyalomma et des stases 
concernées :  
- pour les déplacements humains : principalement des stases adultes des espèces H. marginatum, H. scupense, H. lusitanicum, H. anatolicum, 
H. aegyptium, H. rufipes, H. dromedarii, H.  excavatum, H. impeltatum et H. truncatum (toutes les espèces anthropophiles) ; 
- pour les importations de bovins : principalement des stases adultes des espèces H. marginatum, H. scupense, H. lusitanicum et dans une 
moindre mesure H. anatolicum, H. rufipes, H. dromedarii, H. excavatum, H. impeltatum et H. truncatum ; 
- pour les importations de chevaux : principalement des stases adultes des espèces H. marginatum, H. scupense, H. lusitanicum et dans une 
moindre mesure H. anatolicum, H. rufipes, H. dromedarii, H. excavatum, H. impeltatum et H. truncatum ; 
- pour les importations de tortues : des stases adultes et immatures principalement de H. aegyptium ; 
- pour les mouvement d’oiseaux migrateurs : des stases immatures principalement de H. rufipes et H. marginatum et dans une moindre mesurede 
H. aegyptium, H. impeltatum et H. dromedarii ; 
- pour les importations de lagomorphes : des stases immatures principalement des espèces H. lusitanicum, H. marginatum et dans une moindre 
mesure H. excavatum, H. impeltatum, H. truncatum ou H. rufipes. 
 
 

 

 

 

L’individu arrive 
en France   Le bovin arrive 

en France   Le cheval arrive 
en France   La tortue arrive 

en France   L’oiseau arrive en 
France   Le lapin/lagomorphe 

arrive en France 
                      

La tique (stase 
adulte) arrive 

vivante en France 
dans une zone 
favorable à sa 

survie 

  

La tique (stase 
adulte) arrive 

vivante en 
France dans une 
zone favorable à 

sa survie 

  

La tique (stase 
adulte) arrive 

vivante en France 
dans une zone 
favorable à sa 

survie 

  

La tique (stase 
adulte ou 

immature) arrive 
vivante en 

France dans une 
zone favorable à 

sa survie 

  

La tique (stase 
immature) arrive 

vivante en France 
dans une zone 
favorable à sa 

survie 
(temporaire) 

  

La tique (stase 
immature) arrive 

vivante en France 
dans une zone 

favorable à sa survie 
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L’évaluation globale s’est ensuite déroulée en trois étapes :  
1. L’évaluation de la probabilité que le scénario se produise et conduise à l’arrivée d’une 

tique sur le territoire français (introduction individuelle) ; 
2. L’évaluation de l’importance des flux d’hôtes arrivant en France de zones endémiques ; 
3. L’évaluation de la probabilité d’introduction de tiques en prenant en compte les flux 

d’hôtes. 
Devant l’absence de données quantitatives robustes permettant l’évaluation de la probabilité 
d’introduction, les experts se sont inspirés de la méthode DELPHI35. Ils ont donc réalisé une 
évaluation qualitative ; ils ont ainsi dans un premier temps réalisé leur évaluation de manière 
individuelle pour chacune des trois étapes, sur la base de leurs connaissances et des informations 
présentées dans le § 4.1.2. Les résultats ont ensuite été discutés par le GT, et une appréciation 
commune a été donnée pour chacune des voies.  
Pour l’évaluation des probabilités (étapes 1 et 3), les experts ont fondé leurs notes sur les niveaux 
de risque proposés dans le Tableau 2Tableau 2  (note de 0 à 9 – pour rappel correspondant à un 
qualificatif de probabilité nulle à très élevée –). Pour l’étape 2 et l’estimation de la taille des flux, les 
experts ont considéré le barème de notation suivant : 

- = nul 
+ = très faible 
++ = faible 
+++ = moyen 
++++ = élevé 
+++++ = très élevé 
 

Le Tableau 12 synthétise les niveaux de risque établis par les experts au moment de la rédaction du 
rapport, et en fonction des différentes voies d’introduction envisagées.  

 
Tableau 12 : Synthèse de l’estimation des probabilités d’introduction de tiques du genre Hyalomma36 

sp. en France métropolitaine par le biais des êtres humains ou des animaux et de l’incertitude 
associée 

(au moment de la rédaction du rapport). 

  
1- Introduction 

individuelle 
2- Importance des 

flux 3 - Probabilité globale 

Voie d'introduction 
Probabilité 
d'introduction 
individuelle 
(Note de 0 à 9) 

Incer-
titude  
(1 à 4) 

Importance 
du flux 

Incer-
titude  
(1 à 4) 

Probabilité 
globale  

(Note de 0 à 9) 

Incer-
titude 
(1 à 4) 

Déplacements humains 2 3 +++++ 2 2 2 
Importations 

légales 
Bovins 5 2 +++ 1 6 2 

Chevaux 6 2 +++ 1 6 2 
Importations 

illégales Tortues 4 3 + 3 4 3 

                                                
35 La méthode DELPHI est une méthode visant à organiser la consultation d'experts sur un sujet précis, souvent avec un 
caractère prospectif important.  
36 Voir les espèces mentionnées dans le Tableau 11. 
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1- Introduction 

individuelle 
2- Importance des 

flux 3 - Probabilité globale 

Voie d'introduction 
Probabilité 
d'introduction 
individuelle 
(Note de 0 à 9) 

Incer-
titude  
(1 à 4) 

Importance 
du flux 

Incer-
titude  
(1 à 4) 

Probabilité 
globale  

(Note de 0 à 9) 

Incer-
titude 
(1 à 4) 

Importations 
légales ou 
illégales  

Lagomorphes 5 3 ++ 3 5 3 

Déplacement 
naturel de faune 

sauvage 
Oiseaux 

migrateurs 7 1 +++++ 2 9 1 

 

La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma via les déplacements humains a 
été considérée comme minime (2 sur 9, avec une incertitude de 2) par les experts. Les tiques 
du genre Hyalomma adultes susceptibles de se nourrir sur des humains étant de grande taille, la 
probabilité que la tique soit vue et retirée est élevée. Il y a d’ailleurs peu de cas documentés, et aucun 
cas recensé en France, de tique du genre Hyalomma introduite via un être humain. Bien qu’il puisse 
y avoir de forts afflux d’êtres humains en provenance de zones d’endémie et malgré la robustesse 
des statistiques sur ces flux de personnes, l'événement « introduction par un être humain d'une 
femelle gorgée dans une zone favorable à sa survie » semble hautement aléatoire. 
La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma via les importations de bovins 
et de chevaux a été considérée comme peu élevée (6 sur 9, avec une incertitude de 2) par les 
experts. Les importations ne sont pas extrêmement massives mais les bovins ou chevaux en 
provenance d’Espagne sont souvent destinés au sud de la France, dont le climat est favorable aux 
tiques du genre Hyalomma. Toutefois, il n’est pas possible de connaître l’origine géographique exacte 
des importations, ce qui rajoute une incertitude quant à la probabilité que les animaux proviennent de 
zones d’endémie. De plus, ces scénarios sont dépendants de la qualité des contrôles vétérinaires et 
des mesures prises lors des importations (examen, traitement acaricide, etc.) pour lesquels les 
informations ne sont pas disponibles. 
La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma via les importations illégales de 
tortues a été considérée comme très faible (4 sur 9, avec une incertitude de 3) par les experts. 
Les importations frauduleuses de tortues sont facilement réalisées et difficilement contrôlables. 
Toutefois, ces importations étant illégales, elles sont difficilement quantifiables.  
La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma via les importations de 
lagomorphes (gibier sauvage) a été considérée comme faible (5 sur 9, avec une incertitude de 
3) par les experts. Ces importations sont difficilement chiffrables, mais il existe des preuves 
d’introductions de lagomorphes déclarées et non déclarées en provenance d’Espagne. Le risque 
d’introduction, notamment de H. lusitanicum, est donc réel. Il n’est cependant pas possible de 
connaître l’origine géographique exacte des importations.  
La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma par les oiseaux migrateurs a été 
considérée comme très élevée (9 sur 9, avec une incertitude de 1) par les experts. Cette voie 
d’introduction est la plus communément incriminée par la communauté scientifique. En effet, la 
probabilité pour un oiseau donné d'être infesté par une nymphe du genre Hyalomma juste avant de 
partir en migration est faible, mais des millions d'oiseaux viennent chaque année nicher en France 
ou transitent par la France en suivant de nombreux couloirs de migration. Des introductions de tiques, 
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notamment de H. rufipes et H. marginatum, interviennent ainsi chaque année en France ou dans les 
pays voisins. 
 
Compte tenu de ces six modalités d’introduction, des pays d’origine et des hôtes incriminés, 
les tiques les plus susceptibles d’être introduites sont H. rufipes, H. aegyptium, H. anatolicum, 
H. impeltatum, H. dromedarii, H. excavatum et H. truncatum, actuellement non présentes en 
France, ainsi que H. marginatum, H. scupense et H. lusitanicum dont des populations sont 
déjà installées en France. 

4.1.4 Evaluation de la probabilité d’introduction de tiques du genre Hyalomma 
dans les DROM 

Concernant la probabilité d’introduction des tiques du genre Hyalomma dans les diverses régions 
françaises d’outre-mer, deux cas de figure doivent être envisagés, les îles de l’océan Indien d’une 
part et les départements français d’Amérique d’autre part. 

4.1.4.1 Dans l’océan indien : La Réunion, Mayotte 

La tique Amblyomma variegatum, originaire d’Afrique continentale, est présente sur ces deux îles. À 
La Réunion, elle est connue depuis au moins 1949 (Gillard, cité par Barré et Morel 1983) ; son 
ancienneté à Mayotte n’est en revanche pas documentée. Dans les deux cas, il est très probable 
qu’elle ait été introduite par des bovins parasités amenés du continent ou de Madagascar (pour La 
Réunion), au cours du XIXe ou au début du XXe siècle. Pour les tiques du genre Hyalomma, les deux 
espèces les plus susceptibles d’être disséminées par des bovins infestés sur les îles françaises de 
l’océan Indien sont H. truncatum et H. rufipes, toutes deux abondantes en Afrique orientale et 
parasitant les grands ongulés à la stase adulte. 

Une telle introduction est toutefois théoriquement impossible à La Réunion qui n’importe plus de bétail 
du continent, étant soumise aux réglementations de l’Union Européenne. Des importations illégales 
de bétail sont également très peu probables compte tenu de la distance entre le continent africain et 
l’île. En revanche, le risque n’est pas écarté pour Mayotte. On trouve en effet parfois des ruminants 
(bovins mais surtout caprins) sur les kwassa-kwassa, les bateaux qui transportent clandestinement 
des comoriens vers Mayotte. Ces embarcations arrivent toutes d’Anjouan, l’île de l’Union des 
Comores la plus proche de Mayotte (70 km). Les bovins de cette île sont infestés par les mêmes 
espèces de tiques que ceux de Mayotte, mais sur l’île principale de l’Union, Grande Comore, on 
trouve Rhipicephalus appendiculatus, une tique qui y a été introduite vers 2003 et qui est le vecteur 
de Theileria parva, agent pathogène causant une maladie bovine fréquemment mortelle, l’East Coast 
Fever (De Deken et al. 2007). Les autorités mahoraises craignent donc qu’à terme R. appendiculatus 
ne soit introduite à Anjouan et de là, par des animaux transportés en kwassa-kwassa, à Mayotte. 

Or, de nombreux bovins, notamment tanzaniens, continuent à être importés sur Grande Comore, 
notamment en été pour des raisons cérémonielles, sans précautions particulières (détiquage, 
quarantaine). D’autres tiques pourraient de ce fait s’installer sur l’île. C’est ainsi que l’espèce 
R. evertsi a été retrouvée sur des bovins examinés au port de Moroni, la capitale (Yssouf et al. 2011). 
Des tiques du genre Hyalomma pourraient suivre le même trajet puis parasiter les troupeaux 
comoriens. Il faudrait ensuite que la tique soit introduite à Anjouan, puis arrive à Mayotte grâce à des 
ruminants installés dans des bateaux. Le risque est donc très limité. Il n’est également pas immédiat : 
R. appendiculatus n’a toujours pas été observée à Anjouan ou à Mohéli, la troisième grande île des 
Comores (Boucher et al. 2020), attestant que la dissémination des tiques présentes sur Grande 
Comore ne s’effectue pas aisément. 
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Hyalomma truncatum et H. rufipes étant deux espèces diphasiques, l’introduction de tiques 
immatures ne concernerait donc que des nymphes gorgées. Toutefois, les larves de H. truncatum 
n’infestent pas les oiseaux mais les lagomorphes et les rongeurs myomorphes, notamment les 
gerbilles (Gerbillinae). L’introduction de cette espèce aux Comores par de tels hôtes est donc très 
improbable, quand bien même des rats peuvent se trouver sur les bateaux. Les larves de H. rufipes, 
quant à elles, infestent les oiseaux qui pourraient donc les introduire directement à Mayotte, voire à 
La Réunion. D’après les ornithologues auditionnés, « il doit y avoir des oiseaux qui font la liaison entre 
le Mozambique, la Tanzanie et Mayotte, Madagascar, mais nous n’avons pas la liste en tête. En ce 
qui concerne La Réunion, il y a quelques limicoles asiatiques qui viennent y hiverner mais c’est très 
marginal. Il n’y a pas de passereaux » (audition G. Balança et P.Y. Henry). Les risques sont donc a 
priori extrêmement faibles, d’autant que les limicoles, fréquentant surtout les zones humides, sont 
très peu susceptibles d’être infestés par des larves des tiques du genre Hyalomma, mais il y a une 
forte incertitude concernant les oiseaux pouvant se déplacer du continent africain à Mayotte quoique 
non quantifiés. 

4.1.4.2 Dans les départements français d’Amérique 

Amblyomma variegatum a été introduite sur les îles antillaises, d’abord en Guadeloupe où « les zébus 
et les maladies associées [ont été] importés d'Afrique à partir des côtes sénégalaises depuis 1828 » 
(Maillard et Maillard 1998). Par la suite, au milieu du XXe siècle, des bovins guadeloupéens infestés 
ont apporté cette tique à la Martinique, mais elle n’est à l’heure actuelle endémique que dans la partie 
sud de l’île. En revanche, cette espèce n’a pour le moment pas été introduite sur le continent, que ce 
soit en Amérique du Nord ou en Amérique du Sud : la Guyane reste ainsi indemne. 

Il n’y a plus d’importation de bétail en provenance d’Afrique dans les Antilles françaises ou en Guyane, 
l’introduction d’espèces de tiques africaines par cette voie est donc impossible. En revanche, des 
adultes du genre Hyalomma pourraient être introduits en Amérique par des animaux sauvages, 
importés notamment pour des parcs zoologiques. De telles introductions ont été recensées aux USA, 
notamment dans les années 1960 et 1970, pour plusieurs espèces (H. aegyptium, H. dromedarii, 
H. truncatum, H. rufipes) sur des reptiles, des zèbres, des autruches, des rhinocéros (Keirans et 
Durden 2001).  

Enfin, il n’y a pas de migration d’oiseaux entre l’Afrique et le continent américain : les nymphes 
gorgées des Hyalomma ornithophiles (H. marginatum et H. rufipes, notamment) ne peuvent ainsi pas 
être introduites de façon régulière. Toutefois, de forts alizés emportent occasionnellement des 
oiseaux pour une traversée sans retour vers les Antilles (audition G. Balança et P.Y. Henry). Il est 
d’ailleurs possible que ce soit de cette façon, emporté par des vents forts, que le Héron garde-bœufs 
(Bubulcus ibis) est arrivé en Amérique du Sud avant de coloniser tout le continent, dont les îles des 
Antilles où il est connu depuis le début des années 1950 (Arendt 1988). Cet oiseau, qui peut être 
infesté par les A. variegatum immatures et a un comportement migratoire, est fortement soupçonné 
d’avoir contribué à la dissémination de A. variegatum dans toutes les Antilles depuis son installation 
dans la région, alors que seules quelques îles étaient infestées avant son arrivée (Barré et al. 1988). 
Quoique ce soit hautement improbable, il n’est pas possible d’exclure qu’un ou quelques oiseaux 
infestés par des tiques du genre Hyalomma immatures soient un jour emportés vers les Antilles. 

 
La probabilité d’introduction d’une tique du genre Hyalomma dans les départements français 
d’Amérique ou de l’océan Indien est considérée comme quasi-nulle à minime (1 à 2 sur 9, avec 
une incertitude de 2) par les experts. Des ruminants, notamment des caprins, sont cependant de 
temps en temps amenés frauduleusement à Mayotte sur des bateaux transportant des personnes 
migrantes au départ d’Anjouan, mais il n’y a pour le moment aucune espèce du genre Hyalomma 
installée aux Comores, bien que des bovins potentiellement infestés soient régulièrement introduits 
du continent, notamment de Tanzanie. Il n’y a pas de voie migratoire connue entre l’Afrique et 
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l’Amérique, pas plus qu’entre l’Afrique et Mayotte ou La Réunion, mais des oiseaux pourraient 
toutefois accidentellement y arriver, porteurs de nymphes de H. rufipes notamment. 

4.2 Installation de nouvelles espèces de tiques du genre 
Hyalomma introduites sur le territoire métropolitain français 

L’introduction d’un ou de plusieurs individus d’une espèce de tique sur un nouveau territoire ne 
conduit pas systématiquement à l’installation de l’espèce concernée. Classiquement, il est considéré 
qu’une population de tiques est établie dans une zone donnée lorsque plusieurs individus de chacune 
des trois stases – larve, nymphe et adulte – y sont retrouvées de façon concomitante, et qui plus est 
pendant deux années consécutives (Ripoche et al. 2022). Cette installation sous-entend donc que 
les tiques sont capables de se maintenir mais aussi de se reproduire dans leur nouvel environnement, 
puis de se disperser pour investir tous les endroits qui leur sont favorables. 
Parmi les dix espèces de tiques du genre Hyalomma sélectionnées ici comme d’intérêt pour les 
territoires français, trois sont déjà présentes depuis plus ou moins longtemps en France 
métropolitaine : H. marginatum, H. lusitanicum, et H. scupense, et leur expansion possible sera 
analysée dans la partie suivante (§ 4.3). Les experts du GT se sont ici attachés à analyser uniquement 
les risques d’installation des sept autres espèces du genre Hyalomma sur le territoire français 
métropolitain. 
En effet, la probabilité d’introduction de ces tiques dans les territoires ultramarins a été estimée de 
quasi-nulle à minime (voir § 4.1.3). Le climat des îles françaises d’outre-mer et de la Guyane est 
totalement inadapté aux tiques du genre Hyalomma qui sont des tiques de milieux secs, préférant les 
régions où la pluviométrie est faible. Plus précisément, elles ont besoin d’une saison sèche de 
plusieurs mois avec des températures élevées (voir chapitre 2). C’est la grande différence entre les 
Hyalomma sp. d’une part, et A. variegatum et R. appendiculatus d’autre part, ces dernières 
s’accommodant parfaitement d’une forte pluviométrie et ayant de ce fait pu s’établir dans de 
nombreux DROM (A. variegatum) ou sur Grande Comore (R. appendiculatus). Or, même dans la 
partie occidentale de l’île de La Réunion, sur la Côte-sous-le-vent37 plus sèche, les précipitations 
annuelles excèdent 800 mm (et plus de 3 000 mm sur la côte orientale, exposée aux vents), bien 
qu’elles ne soient pas très abondantes entre août et octobre. Des Hyalomma sp. ne pourraient donc 
sans doute pas s’y installer, de même que H. rufipes ou H. truncatum, introduites par des bovins 
infestés, n’ont pas pu s’installer à Madagascar du fait d’un climat inadapté (Uilenberg et al. 1979). La 
situation est sans doute identique à Mayotte, où il pleut plus de 1 200 mm par an, et où la période la 
moins pluvieuse est observée entre juin et septembre. Le climat des îles françaises des Caraïbes et 
de la Guyane est encore moins favorable à l’installation d’une population de tiques du genre 
Hyalomma car il n’y a pas de mois sans au moins 50 mm de pluies. 

4.2.1 Facteurs influençant l’installation des tiques du genre Hyalomma 

Les différents facteurs à même d’influencer l’installation de nouvelles populations de tiques du genre 
Hyalomma sur un territoire sont liés aux tiques, à l’environnement et aux mesures de prévention et 

                                                
37 La Côte-sous-le-vent est initialement un nom générique, utilisé dans les Antilles et à La Réunion pour qualifier 
les côtes occidentales de ces îles qui sont généralement protégées des vents dominants venant de l'est, les 
alizés, par des massifs montagneux. 
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de gestion mises en œuvre. Les facteurs identifiés par les experts sont présentés dans le Tableau 
13. 
 

Tableau 13 : Liste des facteurs pouvant influencer l’installation de populations de tiques du genre 
Hyalomma sur un nouveau territoire   

Catégorie Facteurs 

Facteurs liés aux tiques Espèce introduite 

Modalités d’introduction de la tique 

Stase de la tique introduite 

État de réplétion de la tique introduite 

Quantité de tiques introduites 

Facteurs liés à l’environnement Conditions climatiques adaptées 

Saison d’arrivée 

Couvert végétal adapté 

Présence/densité d’hôtes adaptés 

Facteurs liés aux mesures de prévention et 
de gestion mises en œuvre 

Traitement acaricide 

Gestion du couvert végétal 

  
Chacun de ces facteurs a été analysé en fonction de la bioécologie des sept espèces de Hyalomma 
sélectionnées : H. anatolicum, H. rufipes, H. aegyptium, H. dromedarii, H. excavatum, H. impeltatum 
et H. truncatum (voir chapitre 3), et des différentes voies d’introduction évoquées dans la partie 4.1.  
 

4.2.1.1 Facteurs liés aux tiques 

 Espèce de Hyalomma introduite 

Bien qu’elles appartiennent toutes au même genre, chaque espèce de Hyalomma sélectionnée ici 
comme présentant un risque d’introduction sur le territoire métropolitain français, a une bio-écologie 
propre (voir chapitre 3) dont dépendra sa survie, sa reproduction et son adaptation à son nouvel 
environnement en cas d’introduction. Une fois arrivées sur le territoire, toutes ne vont donc pas avoir 
les mêmes chances de s’installer en fonction de la région et de la saison d’arrivée ou encore de la 
voie d’introduction concernée. Ce risque d’installation a donc été évalué ci-dessous en fonction de 
ces différents critères et de l’espèce concernée. 

 Modalités d’introduction 

Les adultes de l’ensemble des espèces de Hyalomma d’intérêt peuvent occasionnellement se gorger 
sur des êtres humains. Toutes ces espèces pourraient donc en théorie être introduites par le biais 
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d’une femelle gorgée, à différents moments de l’année en fonction de leur période d’activité dans le 
pays d’origine de l’importation, et dans toutes les régions françaises. Néanmoins, pour que cette 
introduction soit suivie d’une installation, il faudrait que la femelle reste inaperçue jusqu’à la fin de son 
gorgement et soit fécondée par un mâle fixé sur la même personne, faute de quoi, elle ne pourra pas 
pondre d’œufs. Enfin, il serait aussi nécessaire que cette femelle ponde ses œufs dans un endroit 
propice à leur incubation : protégé et réunissant les conditions d’hygrométrie et de température 
requises. Les tiques portées par les êtres humains n’ayant qu’une probabilité faible de se détacher 
dans des habitats naturels, la probabilité d’installation de tiques suite à cette voie d’introduction est 
estimée comme quasi-nulle par les experts. 
Des arguments similaires peuvent être avancés concernant l’installation de stases adultes de 
H. aegyptium suite à des importations illégales de tortues, celles-ci pouvant être destinées à des 
vivariums ou des enclos. Néanmoins, dans ce cas, outre le fait que l’introduction de tiques ait été 
estimée plus probable que via des êtres humains, celle-ci peut aussi concerner des stases immatures 
(mais qui devront trouver les conditions adéquates à leur développement). Ainsi, la possibilité 
d’installation suite à cette voie d’introduction par importations illégales de tortues est jugée très faible 
par les experts. 
L’introduction par des grand ongulés d’adultes des espèces qui ne sont pour l’instant pas présentes 
en France est quant à elle estimée comme très peu probable, du fait des restrictions à l’importation 
des animaux provenant de pays hors UE, mais, elle ne peut être exclue, comme l’attestent les 
quelques populations de H. dromedarii ou H. excavatum qui existent dans plusieurs pays d’Europe 
de l’Est. Néanmoins, la probabilité d’installation de ces espèces via ce scénario a été estimée minime 
par les experts. 
Concernant l’introduction via l’importation de gibier sauvage, des lagomorphes porteurs de larves ou 
nymphes de tiques du genre Hyalomma, notamment H. excavatum, H. impeltatum, H. truncatum ou 
H. rufipes, pourraient être relâchés en France. 
Mais, comme évoqué précédemment, ce sont les oiseaux migrateurs qui sont les plus susceptibles 
d’introduire des stases immatures de tiques, notamment de H. rufipes et, dans une moindre mesure, 
de H. aegyptium, H. impeltatum et H. dromedarii. La probabilité d’une installation suite à ces 
introductions s’avère donc assez élevée mais va dépendre de la région et de la saison d’arrivée ou 
d’étape pendant la migration – donc des oiseaux migrateurs concernés –, et de la phénologie des 
tiques dans les zones de départ de ces oiseaux. 

 Stase et état de réplétion de la tique introduite 

Les stases de tiques introduites sur le territoire sont donc différentes en fonction de l’espèce 
concernée et de la voie d’introduction. Les tiques introduites arrivant fixées sur leurs hôtes, leur repas 
sanguin est en cours. Il est en effet très rare qu’une tique se détache d’elle-même sans avoir complété 
son repas sanguin. Ceci peut néanmoins avoir lieu si l’hôte de la tique meurt. Dans ce cas, étant 
semi-gorgée, une tique a une capacité extrêmement réduite à se refixer pour compléter son 
gorgement et des chances de survie beaucoup plus faibles. Les experts ont ici considéré les tiques 
introduites comme gorgées et s’étant détachées de leurs hôtes par elles-mêmes. Les préférences 
trophiques des espèces de Hyalomma pouvant être différentes en fonction de la stase, celle-ci va 
aussi déterminer les possibilités d’installation d’une population de tiques, possibilités qui seront très 
variables en fonction de la présence ou non des hôtes préférentiels. 
Introduction de tiques immatures 
La modalité d’introduction la plus probable de tiques du genre Hyalomma non présentes sur le 
territoire français concerne l’introduction de stases immatures via des oiseaux migrateurs pour 
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H. rufipes, H. aegyptium, H. impeltatum et H. dromedarii. Dans ce cas, une nymphe introduite gorgée 
devra, en plus de trouver les conditions environnementales favorables à sa métamorphose, trouver 
un hôte pour son futur repas sanguin à la stase adulte et un partenaire sexuel sur le même hôte. La 
femelle devra ensuite trouver un site offrant des conditions favorables à la ponte et à la survie de sa 
descendance. Dans le cas de l’introduction d’une larve gorgée, outre ces différentes étapes, elle 
devra aussi trouver les conditions favorables à sa métamorphose en nymphe qui devra elle-même 
trouver un hôte adéquat sur place pour prendre son repas de sang. 
Introduction de tiques adultes 
La probablilité d’introduction « directe » d’adultes des espèces H. anatolicum, H. rufipes, 
H. dromedarii, H. excavatum, H. impeltatum et H. truncatum par des bovins, des chevaux, voire des 
êtres humains, est quasi-nulle. Cependant, la capacité de reproduction élevée des tiques (chaque 
femelle gorgée pouvant pondre 2 000 à 20 000 œufs) représente un facteur avantageux dans un 
contexte d’installation. Ainsi, l’établissement d’une nouvelle population semble plus probable dans un 
scénario d’introduction de femelles gorgées et fécondées que dans un scénario d’introduction de 
stases immatures.  
Enfin, le cas de la tique des tortues H. aegyptium est encore une fois particulier. Les trois stases de 
H. aegyptium sont retrouvées sur les tortues et sont donc à même d’être introduites sur le territoire. 
Or, le détachement des tiques gorgées et la métamorphose se déroulent fréquemment dans le nid 
que les tortues creusent et où elles s’abritent. Si des tiques infestées étaient placées (relâchées ou 
mises en enclos) dans un biotope naturel dans une région au climat favorable, le cycle pourrait sans 
doute se réaliser assez facilement. En revanche, il en va tout autrement pour des tortues mises dans 
des régions trop fraiches ou humides, ou en appartement. 

 Quantité de tiques introduites 

Le nombre de tiques introduites va directement influencer leur densité et donc la probabilité de 
rencontre entre une tique et un hôte ce qui est déterminant pour leur possibilité de reproduction et 
d’installation. Pour les immatures, plus elles arrivent nombreuses, sur le même hôte ou sur des hôtes 
différents mais dans un même lieu géographique, plus la possibilité de fécondation entre mâles et 
femelles de la même espèce sera élevée. Il en est de même pour les adultes dans le cas d’une 
femelle non fécondée.  
En fonction des hôtes concernés, le nombre de tiques peut être très variable, les taux d’infestation 
variant également en fonction des individus hôtes. D’après les experts, le niveau d’infestation 
potentiel des êtres humains est estimé très faible, ne dépassant sûrement que rarement un individu. 
Concernant les autres hôtes, les taux d’infestation peuvent être très variables. Par exemple, une 
étude a montré de grandes variations entre bovins en Corse, avec des infestations (qui n’impliquaient 
pas que des tiques du genre Hyalomma) de zéro à 100 tiques adultes par individu (Grech-Angelini et 
al. 2016). En ce qui concerne les tiques immatures, larves ou nymphes, le nombre d’individus 
introduits sera conditionné par la taille de l’hôte. Ainsi, un passereau sera beaucoup moins infesté (à 
peine quelques tiques) qu’un lapin ou une tortue. Les grands ongulés quant à eux (dromadaires pour 
H. dromedarii ou bovins pour, par exemple, H. excavatum ou H. anatolicum), peuvent héberger 
plusieurs centaines de larves ou de nymphes. 

4.2.1.2 Facteurs liés à l’environnement 

 Conditions climatiques 

Les tiques du genre Hyalomma sont des tiques xérophiles ; pour survivre elles ont besoin d’un climat 
sec, mais aussi d’une période minimale de forte chaleur de quelques mois chaque année pour 
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permettre leur développement (voir Chapitre 2). Le climat de la France est un climat varié du fait de 
sa position à l’extrême ouest du continent où se mêlent les influences climatiques de l’océan 
Atlantique, de la Méditerranée et du continent eurasiatique. Le territoire continental peut être 
subdivisé en huit climats, allant du climat montagnard au climat méditerranéen franc (Figure 24 – Joly 
et al. 2010). Les espèces de Hyalomma déjà installées en France le sont uniquement dans la zone 
actuellement la plus favorable présentant un climat méditerranéen franc ou méditerranéen dégradé 
(type 6 à 8, FFigure 24). Dans l’avenir, les changements climatiques prévus, dont le réchauffement 
de l’Europe incluant la France, pourraient générer des conditions plus favorables à l’installation des 
autres espèces de Hyalomma considérées ici (Figure 25). Cela concerne notamment H. aegyptium 
qui requiert quatre mois avec une température moyenne supérieure à 20°C dans l’année, 
H. anatolicum ou H. excavatum pour qui des mois d’été avec une moyenne supérieure à 27-28°C 
sont nécessaires, ou encore H. dromedarii, H. impeltatum, H. truncatum et H. rufipes qui sont 
adaptées aux climats particulièrement secs, ou présentant du moins une saison sèche assez longue. 
Il est par ailleurs important de noter que certaines de ces espèces étant endophiles, elles pourraient 
ainsi survivre à l’abri lorsque les conditions climatiques leur sont défavorables, et n’être en activité 
que lorsque celles-ci leur redeviennent propices. C’est le cas notamment de H. anatolicum qui est 
relativement indépendante des conditions climatiques pour sa survie. 
 
 

 
Figure 24 : Typologie climatique du territoire français en huit classes 
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Source : d’après Joly et al. (2010). À noter la Corse n’a pas été considérée dans cette étude. Les classes 
correspondent aux climats de montagne (type 1), semi-continental et des marges montagnardes (type 2), 
océanique dégradé des plaines du Centre et du Nord (type 3), océanique altéré (type 4), océanique franc 
(type 5), méditerranéen altéré (type 6), du Bassin du Sud-Ouest (type 7) et méditerranéen franc (type 8). 

 
 
 
 

 
Figure 25 : Carte des climats en France selon la classification de Köppen (a) pour la période de 1980 à 

2016, et (b) les prévisions d’évolution pour la période 2070-2100 
Source : D’après (Beck et al. 2018). Caractéristiques des principaux types de Köppen rencontrés en France : 

Tous les types de climats D (Dsb, Dfb et Dfc) correspondent à un climat tempéré à hiver froid (influence 
continentale), Cfb correspond à un climat tempéré à été frais sans saison sèche, Csb correspond à un climat 

tempéré à été frais et sec, Cfa correspond à un climat tempéré à été chaud sans saison sèche, Csa 
correspond à un climat tempéré à été chaud et sec, Bsk correspond à un climat semi-aride frais et Bsh 

correspond à un climat semi-aride chaud. 
 
 

 Saison d’arrivée 

À l’inverse des tiques introduites via les oiseaux migrateurs, qui arrivent en France durant la période 
s’étendant du printemps au début de l’été, celles qui arrivent via des hôtes terrestres peuvent 
théoriquement être introduites tout au long de l’année bien que la période de cette arrivée dépende 
aussi de leur période d’activité dans la zone d’origine. Or, leur capacité d’installation sur le territoire 
d’arrivée peut dépendre de la saison d’introduction, qui peut être plus ou moins propice. Quelle que 
soit l’espèce de tiques du genre Hyalomma ou la stase concernée, les tiques qui arrivent gorgées 
auront effectivement plus de chance de réaliser leur cycle, et donc de s’installer, si la métamorphose 
larvaire et/ou nymphale intervient l’année de leur arrivée, pour que les adultes ou nymphes se fixent 
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au printemps suivant. Les femelles gorgées, du moins c’est le cas pour H. marginatum, peuvent 
passer l'hiver et pondre au printemps suivant, alors que les larves ne survivent pas. 

 Couvert végétal adapté 

Les formations végétales favorables aux tiques du genre Hyalomma sont très ouvertes, voire 
dénudées : steppes semi-désertiques sahariennes, somaliennes, kalahariennes, arabo-persiques ou 
tourano-mongoles ; steppes xérophytes méditerranéennes, sahéliennes, somaliennes, arabo-
persiques ou du Karoo (Afrique du Sud et Namibie) ; maquis méditerranéen, maquis du Cap ; 
savanes soudaniennes, rhodésiennes, angoliennes (voir chapitre 2). En dehors de ces zones, des 
populations localisées de Hyalomma spp. peuvent habiter l'étage pré-méditerranéen ou caucasien et 
les savanes subéquatoriales. La raréfaction ou l'absence de tiques du genre Hyalomma dans les 
zones équatoriales est corréllée à leurs préférences écologiques. Ainsi, la garrigue ou le maquis du 
pourtour méditerranéen représentent aujourd’hui, en France, les couverts végétaux les plus adaptés 
aux espèces du genre Hyalomma, expliquant en partie l’installation de trois d’entre elles dans cette 
région. Toutefois, H. lusitanicum semble se différencier un peu des autres puisque la stase immature 
est retrouvée dans des garennes de lapins, dans des zones ouvertes mais parfois lagunaires et donc 
plus humides. La stase adulte, infestant préférentiellement les cervidés, est retrouvée dans des 
espaces forestiers comme cela a été décrit en Espagne. Au même titre que pour le climat, il est 
néanmoins possible que les changements globaux actuels et à venir génèrent la transformation de 
certains habitats et fassent que certaines régions deviennent plus propices au développement des 
tiques.  
  

 Densité des hôtes adaptés 

Hématophages strictes, les tiques doivent nécessairement prendre des repas sanguins sur leurs 
hôtes vertébrés pour pouvoir réaliser leur cycle de développement et donc s’installer dans une région 
donnée. Il faut ainsi noter que même en présence d’un climat et d’une végétation favorables, 
l’absence d’hôtes adéquats rend les zones urbaines non propices à l’installation des tiques du genre 
Hyalomma. En présence d’animaux, les préférences trophiques, qui varient selon les espèces de 
Hyalomma et selon les stases pour certaines espèces, vont elles aussi représenter un critère 
déterminant pour l’installation d’une population de tiques en fonction de la biodiversité locale. Outre 
la nécessité de la présence d’hôtes appréciés par l’espèce de tique nouvellement arrivée, la densité 
de ces hôtes est aussi un critère essentiel. De cette densité va en effet dépendre la probabilité de 
rencontre entre tiques et hôtes et aussi entre tiques femelles et mâles. Globalement, si les sept 
espèces de tiques d’intérêt arrivent en tant que nymphes gorgées, la présence d’ongulés sera 
nécessaire pour permettre le gorgement et la poursuite du développement et donc l’installation des 
stades adultes. Dans ce contexte, le fait que l’infestation des bovins par les tiques soit moins 
surveillée comparativement aux chevaux, représente un élément en faveur d’une possible installation 
qui passerait inaperçue. Si ces tiques arrivent en tant que femelles gorgées, alors, en fonction de 
l’espèce, la présence d’oiseaux, de reptiles, de lagomorphes, de rongeurs, d’ongulés, et/ou de petits 
mammifères sera nécessaire pour permettre aux larves issues de la ponte de poursuivre leur 
développement. Ces espèces animales sont réparties sur l’ensemble du territoire métropolitain 
français, mais avec des variations notables en termes de densité à des échelles plus ou moins fines.  
Il faut par ailleurs noter que les potentiels prédateurs/parasitoïdes de tiques ne sont a priori pas 
présents en assez grande quantité en France métropolitaine pour avoir un impact notable sur 
l’installation de populations de tiques du genre Hyalomma.  
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4.2.1.3 Facteurs liés aux mesures de prévention et de gestion mises en œuvre 

Parmi les différentes méthodes de lutte présentées dans le chapitre 8 de ce rapport, aucune ne 
présente à l’heure actuelle une réelle efficacité pour éviter l’installation d’une population de tiques 
sans générer de problème vis-à-vis de l’environnement ou de la santé publique. L’utilisation 
d’acaricides reste en effet la méthode la plus efficace malgré l’apparition de résistance, mais aussi la 
plus dommageable pour diminuer les populations de tiques. Ces derniers sont classiquement utilisés 
directement sur les animaux, l’épandage dans l’environnement n’étant pas recommandé du fait de 
leur toxicité. Néanmoins, si l’utilisation d’acaricides peut avoir un impact sur l’introduction de tiques 
via un traitement des chevaux ou des bovins arrivant sur le territoire, il est probable qu’elle n’aura que 
peu d’impacts sur l’installation de ces tiques une fois introduites. Par ailleurs, la gestion du couvert 
végétal (élimination de la litière de feuilles, du bois mort, tonte des pelouses, etc.), plutôt efficace pour 
des tiques comme Ixodes ricinus, l’est beaucoup moins pour le genre Hyalomma que l’on retrouve 
plus dans les espaces ouverts (Ginsberg 2014). 
  

Parmi les facteurs à même d’influencer l’installation de populations de tiques du genre 
Hyalomma sur le territoire métropolitain français, les experts estiment que ceux liés à la 
prévention et la gestion humaine ont un impact très faible, alors que ceux liés aux tiques et à 
l’environnement sont essentiels. De plus, les changements globaux actuels pourraient, en 
générant des conditions propices au développement des tiques, rendre les facteurs 
environnementaux de moins en moins limitants pour l’installation des populations de tiques 
du genre Hyalomma sur le territoire. 
  

4.2.2 Estimation de la probabilité d’installation des tiques du genre Hyalomma 
en France métropolitaine 

Sur la base de leurs connaissances et des données et informations disponibles colligées dans ce 
rapport, les experts ont apprécié collectivement la probabilité d’installation des sept espèces de tiques 
du genre Hyalomma jugées d’intérêt et non présentes sur le territoire français. L’appréciation est 
qualitative, les notes attribuées ainsi que les éléments de justification pour chacune des sept espèces 
sont présentés dans le Tableau 14. 
  

Tableau 14 : Synthèse de l’évaluation de la probabilité d’installation de sept espèces du genre 
Hyalomma non présentes en France métropolitaine mais estimées à risque d’introduction sur le 
territoire : H. anatolicum,H. rufipes, H. aegyptium, H. dromedarii, H. excavatum, H. impeltatum et 

H. truncatum 

Espèce de tique Probabilité 
d’installation 

Niveau 
d’incertitude Eléments de justification 

Hyalomma 
rufipes 2 à 3 sur 9 3 

- Introduite régulièrement chaque année dans 
tous les pays d’Europe par des oiseaux 
migrateurs en provenance d’Afrique sub-
saharienne, mais sans installation pour le 
moment 
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- Elle nécessite un climat plus sec que le climat 
français actuel mais pourrait se maintenir si les 
saisons sèches devenaient plus longues 
- Ses hôtes préférentiels sont présents sur le 
territoire français : on retrouve des adultes sur 
les chevaux et les bovins, et des immatures sur 
des oiseaux et des lagomorphes 

Hyalomma 
aegyptium 2 à 3 sur 9 3 

- Une adaptation au climat français est possible 
à condition d’avoir des mois d’été avec des 
températures moyennes >25°C 
- Les tortues d’Hermann présentes en France 
sont des hôtes moins favorables que les 
tortues grecaques et autres Testudo. 
Toutefois, cette espèce peut aussi se nourrir 
sur des petits ruminants, des reptiles ou encore 
des hérissons 
- Elle est présente dans les pays du Maghreb 
mais n’est pas encore installée en Italie ni en 
Espagne 

Hyalomma 
anatolicum 

0 à 1 sur 9 3 

- Probabilité d’installation moindre que pour 
les tiques précédentes du fait de conditions 

climatiques non adaptées ou faiblement 
adaptées pour l’instant 

- Présence des hôtes préférentiels sur le 
territoire français 

Hyalomma 
dromedarii 

Hyalomma 
excavatum 

Hyalomma 
impeltatum 

Hyalomma 
truncatum 

  
  
Parmi les tiques du genre Hyalomma non présentes sur le territoire français mais à risque d’y 
être introduites, et indépendamment de ce risque, les deux espèces les plus susceptibles de 
s’installer en France métropolitaine en raison du niveau d’adéquation actuel du territoire à 
leurs exigences climatiques et écologiques sont, selon les experts, H. rufipes et H. aegyptium, 
avec une probabilité d’installation estimée de 2 à 3 sur 9 pour ces deux espèces avec une 
incertitude de 3. 
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4.3 Expansion possible des populations de tiques du genre 
Hyalomma déjà présentes en France métropolitaine  

Comme indiqué précédemment (chapitre 3.1.1, partie 4.1 et 4.2), trois espèces de Hyalomma sont 
présentes en France : H. marginatum, H. lusitanicum et H. scupense. Les informations disponibles 
sur ces tiques, concernant notamment leur distribution actuelle sur le territoire ou les caractéristiques 
climatiques permettant leur installation, sont très contrastées. En effet, étant donné que de 
nombreuses études ont été conduites au Cirad depuis 2017 sur H. marginatum, il est possible d’avoir 
une bonne idée des conditions autorisant la réalisation de son cycle et donc de son expansion 
potentielle. À l’inverse, la présence de H. lusitanicum en France continentale n’est confirmée que 
depuis 2022, et uniquement dans un seul site des Bouches-du-Rhône. Quant à H. scupense, elle est 
installée essentiellement en Corse où aucune étude sur la bio-écologie de l’espèce n’a pour l’instant 
pu être conduite. Il est donc difficile de prédire les possibilités de dissémination de ces deux espèces 
en s’appuyant sur les données françaises, et celles disponibles par ailleurs sont parfois incomplètes 
ou inadaptées à la situation du pays. L’incertitude concernant les prévisions d’expansion sera ainsi 
très différente entre H. marginatum et les deux autres espèces présentes sur le territoire. 
Comme mentionné précédemment dans la partie 4.2., outre le climat et l’habitat, d’autres critères 
doivent être pris en compte pour l’installation de ces espèces, notamment la disponibilité des hôtes 
nécessaires à l’accomplissement des phases parasitaires du cycle, ou leur caractère endophile. 
Toutefois, pour qu’il y ait expansion de ces espèces, il faut notamment que des hôtes soient en 
mesure de transporter des tiques depuis des zones infestées vers des zones encore vierges. Selon 
les préférences d’hôtes de chaque espèce de tiques et les modes de diffusion de ces hôtes, les 
patrons et intensités d’expansion peuvent varier. 

4.3.1 Hyalomma marginatum 

Hyalomma marginatum est une tique désormais présente sur la quasi-totalité de la zone 
méditerranéenne, si ce n’est dans certains habitats non favorables comme les milieux humides, 
même si ces derniers se situent dans une zone climatiquement favorable. Son installation récente 
sur le littoral de la France continentale a très probablement été permise par l’augmentation constatée 
des températures estivales, cette espèce ayant besoin d’une température moyenne de 24°C en juillet 
(Morel, 2003). Inféodée au climat méditerranéen en Europe, l’espèce ne peut s'installer que là où 
celui-ci est présent. Une récente modélisation, fondée sur les données de présence/absence 
recueillies dans 14 départements français méridionaux, l’a confirmé (Bah et al. 2022). Elle montre 
aussi la préférence de cette espèce pour les végétations ouvertes de type garrigue ou maquis et, à 
l’inverse, son impossibilité à s’installer dans les zones humides. Elle constate enfin que la tique 
n’occupe pas encore toute sa niche écologique potentielle (Figure 26). 
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Figure 26 : Probabilité de présence de H. marginatum dans le sud de la France, prédite par 

modélisation 
Source : Bah et al. (2022). Utilisation du modèle le plus parcimonieux. Légende : bleu foncé : probabilité nulle 
à jaune : probabilité élevée ; les cercles rouges représentent les points d’observation de H. marginatum et les 

cercles blancs l’absence de tiques lors de témoignages ou d’enquêtes (collectes) sur le terrain. 

La première expansion probable de H. marginatum sera donc de s’établir dans les zones au climat et 
à la végétation de type méditerranéens encore non infestées. 
D’autre part, comme les surfaces soumises au climat méditerranéen s'accroîtront très probablement 
dans les prochaines décennies du fait des changements climatiques en cours, la tique verra très 
certainement son aire de distribution augmenter. Les zones les plus probables d’expansion sont vers 
le nord, en remontant la vallée du Rhône où l’on trouve actuellement un climat méditerranéen dégradé 
selon Joly et al. (2010), et vers l’ouest, une fois franchie la ligne de partage des eaux 
(Méditerranée/Atlantique) dans l'Aude. Le climat de ce département est méditerranéen à l’est, mais 
de type océanique altéré ou « bassin du Sud-Ouest » à l’ouest (Joly et al. 2010). On retrouve ce 
climat du « bassin du Sud-Ouest » dans de grandes parties de la Haute-Garonne, du Tarn, du Tarn-
et-Garonne et du Gers. Si le climat évolue vers des étés plus chauds et moins humides dans ces 
départements, H. marginatum pourra probablement s’y installer. Les modèles climatiques prévoient 
une évolution du climat de la côte atlantique à l’ouest vers un type méditerranéen dans les cinquante 
prochaines années (Soubeyroux et al. 2020). 
Cette espèce est très éclectique en ce qui concerne ses choix d’hôtes, aussi bien à la stase larvaire 
qu’à la stase adulte. On constate ainsi que, en France, les adultes parasitent préférentiellement les 
chevaux, alors qu’en Turquie ils se fixent a priori essentiellement sur les bovins. Ils peuvent également 
se gorger sur la faune sauvage (cervidés, sangliers), de sorte que l’absence d’une de ces espèces 
dans le milieu n’empêche pas la réalisation du cycle. Quant aux larves, comme elles peuvent infester 
aussi bien les nombreux oiseaux vivant fréquemment au sol (passereaux, galliformes) que les 
lagomorphes, elles trouvent également facilement un hôte. Une récente étude de la littérature pour 
évaluer les préférences trophiques de cette espèce conclut qu’elle serait globalement généraliste, 
avec toutefois des spécificités d’hôtes locales en fonction de la nature et la composition des 
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communautés d’hôtes disponibles sur place (Vial38, comm. pers.). Du fait de cette grande tolérance 
et de la diversité des hôtes présents en France, la quête d’un hôte adapté ne constitue a priori pas 
une limitation à son expansion. 

4.3.2 Hyalomma lusitanicum 

Hyalomma lusitanicum, contrairement à H. marginatum, est très dépendante de la présence de l’hôte 
préférentiel des stases immatures, en l’occurrence le lapin de garenne, pour s’installer. Les larves 
peuvent occasionnellement infester d’autres animaux (rongeurs, hérissons, voire grands ongulés), 
mais le lapin est vraiment l’hôte de prédilection des larves et des nymphes. La métamorphose larvaire 
se déroule d’ailleurs dans le terrier des lapins (H. lusitanicum a un cycle endo-exophile), terrier dans 
lequel les nymphes trouvent ainsi facilement leur hôte. Les nymphes gorgées, en revanche, se 
détachent à l’extérieur des terriers. Après métamorphose, les tiques adultes se fixent sur divers 
grands ongulés, préférant cependant, semble-t-il, la faune sauvage aux animaux domestiques (Félix 
Valcárcel et al. 2020). L’expansion de cette espèce est en conséquence conditionnée au moins autant 
par la disponibilité de ces hôtes préférentiels que par le climat, étant entendu que, comme toutes les 
tiques du genre Hyalomma, elle préfère les régions où règne pendant plusieurs mois de l’année un 
climat chaud et sec. Elle est cependant réputée moins exigeante que H. marginatum et pourrait 
s’installer avec des températures légèrement moins élevées (22 ou 23°C en juillet). C’est pourquoi, 
l’hypothèse de la présence de H. lusitanicum dans les Hautes-Pyrénées pour expliquer l’existence 
d’anticorps dirigés contre le virus de la FHCC dans de nombreux animaux sauvages (cerfs, 
chevreuils, sangliers) a pu être proposée. 
Les lapins sont des animaux ayant un domaine vital de petite taille, qui s’éloignent peu de leur terrier. 
La dissémination des tiques H. lusitanicum serait donc plutôt le fait des hôtes des tiques adultes –
cervidés, sangliers, chevaux, bovins, etc. Toutefois, si son hôte préférentiel à la stase adulte s’avère 
être le Cerf élaphe (Cervus elaphus) comme cela a l’air d’être en Espagne où elle est quasi 
exclusivement trouvée sur cette espèce animale, son expansion à la stase adulte du fait des 
mouvements de cervidés est également prédite comme faible. En outre, l’installation dans une 
nouvelle zone sera obligatoirement conditionnée par la présence de populations de lapins et 
l’existence d’un climat suffisamment chaud, particulièrement en milieu d’été. 
  

4.3.3 Hyalomma scupense 

La présence de H. scupense en France, plus exactement en Corse puisque c’est sur cette île qu’elle 
a surtout été retrouvée, est pour le moins paradoxale (Grech-Angelini et al. 2016). C’est en effet une 
tique décrite comme endophile, vivant essentiellement dans les étables (Gharbi et Darghouth 2014). 
Or, en Corse, les bovins sont élevés de façon extensive, restant dans les pâturages quasiment en 
permanence. On ne sait pas, d’autre part, s’il s’agit d’une tique ayant un cycle à deux hôtes 
(diphasique), ou d’une tique à un seul hôte (monophasique ou monoxène), les deux possibilités 
existant pour cette espèce, dont on considérait auparavant qu’il s’agissait de deux espèces 
distinctes : H. detritum detritum en Afrique du nord à deux hôtes et H. detritum scupense à un hôte 
en Europe. Or, une tique monophasique est moins soumise aux contraintes climatiques puisque les 

                                                
38 Article en préparation au moment de la rédaction du rapport. 
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deux métamorphoses se déroulent sur l’hôte. De ce fait, H. scupense est l’espèce de Hyalomma 
pouvant vivre le plus au nord, abritée dans les bâtiments d’élevage. 
L’espèce est à tendance fortement monotrope, les trois stases prenant leur repas sur le même hôte, 
essentiellement les bovins. Sa dissémination intervient donc majoritairement par échange, vente ou 
déplacement d’animaux infestés. Mais compte tenu de l’absence d’informations sur les 
caractéristiques des H. scupense installées en France, notamment sur leur caractère endophile ou 
exophile, il n’est pas possible d’évaluer à sa future propagation. L’étude de la bio-écologie de cette 
espèce sera nécessaire pour connaître ses capacités de dispersion. 
    
En résumé, parmi les trois tiques du genre Hyalomma déjà installées en 
France, H. marginatum, inféodée au climat méditerranéen mais peu exigeante pour ce qui est 
de ses hôtes de prédilection, verra très probablement son aire de distribution s'accroître au 
fur et à mesure que ce climat chaud et sec s'étendra.  

L'expansion de H. lusitanicum, espèce en partie endophile qui semble capable de supporter 
un climat un peu moins chaud, dépendra quant à elle essentiellement de la distribution de 
l'hôte préférentiel des deux stases immatures, le lapin.  

Enfin, les experts considèrent qu’au vu des données disponibles, il est actuellement 
impossible de prévoir comment évoluera la distribution de H. scupense. Cette tique se 
gorgeant majoritairement sur les bovins à toutes les stases, est en théorie endophile et se 
développe dans les étables et bâtiments d'élevage. Or, elle est essentiellement connue en 
Corse, où les bovins sont élevés en extérieur. Pour pouvoir estimer où et comment cette 
espèce pourra diffuser, des recherches seront nécessaires afin de mieux connaître la bio-
écologie des populations installées en France. 
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5 La fièvre hémorragique de Crimée-Congo 

5.1 Le cycle épidémiologique de la FHCC  

La circulation et le maintien du CCHFV dans la nature se fait selon un cycle enzootique « tiques – 
animaux vertébrés – tiques » (Figure 27). Les tiques, une fois infectées, restent porteuses du virus 
toute leur vie (parfois plusieurs années) (Bente et al. 2013), à l’inverse des animaux vertébrés qui ne 
sont virémiques que de manière transitoire (Spengler, Bergeron, et Rollin 2016). 
 

 
Figure 27 : Cycle général de transmission du virus de la FHCC impliquant les tiques du genre 

Hyalomma (illustration pour H. marginatum). 
Adaptée d’après Bente et al. 2013. Les flèches bleues représentent le cycle de vie des Hyalomma (la 

différence selon les tiques à deux ou trois hôtes est marquée par l’astérisque) ; les flèches rouges 
représentent la transmission du virus de la FHCC, entre les tiques et les mammifères pour les flèches pleines 
et entre les tiques (par cofeeding) pour les flèches en pointillés. La superposition des flèches rouges et bleues 

signale la transmission du virus durant le cycle de la tique. Les oiseaux sont en gris car ils ne sont pas des 
hôtes réceptifs au virus. 

 

5.1.1 Rôle des tiques 

La distribution géographique du CCHFV, présent dans la majeure partie de l'Afrique, en Asie, au 
Moyen-Orient et en Europe, se superpose à celle des tiques du genre Hyalomma, ce qui corrobore 
l’hypothèse que celles-ci en seraient les principales vectrices (Mild et al. 2010). Le CCHFV a été 
détecté chez de nombreux autres genres de tiques, mais leur contribution respective au cycle 
épidémiologique du virus reste peu claire, comme en Iran (Telmadarraiy et al. 2015).  
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La compétence vectorielle de certaines espèces de Hyalomma a été établie par des études dédiées 
(Gargili et al. 2017), mais il manque une démonstration formelle pour beaucoup d’espèces. La plupart 
de ces études se sont en effet fondées uniquement sur la démonstration d’une transmission 
transstadiale ou transovarienne chez les tiques (voir les revues de Hoogstraal 1979; Bente et al. 
2013; Gargili et al. 2017 ; et Annexe 2 du présent rapport). De plus, toutes ne présenteraient pas les 
mêmes aptitudes à répliquer et transmettre le virus. Outre la transmission horizontale du virus de la 
tique à son hôte vertébré, et inversement, le CCHFV est en mesure d’être transmis au sein des 
populations de tiques par transmission transstadiale, transovarienne, sexuelle ou par cofeeding 
(Bente et al. 2013; Gargili et al. 2017; Gordon, Linthicum, et Moulton 1993; Whitehouse 2004; 
Gonzalez et al. 1992). Ainsi, outre leur rôle de vecteur, les tiques constituent aussi un réservoir du 
virus dans la nature. 

5.1.2 Rôle des animaux vertébrés 

Les hôtes vertébrés impliqués dans le cycle de transmission du CCHFV jouent trois rôles distincts :  
- ils introduisent ou disséminent les tiques, infectées ou non, dans l’espace en fonction de leurs 

déplacements ; 
- ils amplifient les populations de tiques vectrices en fonction des préférences trophiques de 

ces dernières et de leur disponibilité dans l’environnement de la tique ;  
- ils répliquent le virus et infectent des tiques. 

Seules des études d’infections expérimentales permettent d’évaluer la capacité des hôtes vertébrés 
à amplifier le CCHFV. Cependant, elles sont rares en raison de la nécessité de travailler dans des 
conditions de sécurité très élevées (virus de classe 4). De plus, du fait de la courte durée de la virémie, 
l’infection aiguë chez des animaux est difficile à documenter en conditions non contrôlées (hors 
laboratoire). 
L’annexe 4 résume les données disponibles sur la compétence des hôtes vertébrés trouvés en 
Europe pour la réplication du CCHFV. Il s’agit principalement d’expériences réalisées sur des petits 
vertébrés ou sur des ongulés domestiques, alors que les informations sur la faune sauvage sont quasi 
inexistantes. Il est néanmoins établi que, à l’exception des oiseaux, qui dans leur grande majorité 
s’avèrent réfractaires à l’infection, tous les vertébrés cités comme hôtes potentiels des tiques du 
genre Hyalomma développent une virémie et sont donc au moins réceptifs au CCHFV. Cette virémie 
est néanmoins de courte durée comme chez l’être humain (une dizaine de jours) et tous ne sont pas 
de bons amplificateurs du virus39. La multiplication et la circulation du CCHFV nécessitent que les 
stades immatures de tiques se gorgent principalement sur de « bons » hôtes amplificateurs, 
quasiment seule occasion pour que la tique se retrouve infectée à la stase adulte. Parmi ces « bons » 
amplificateurs du virus on trouve des espèces comme le Lièvre européen, les bovins ou encore le 
mouton qui développent des virémies plus élevées que les autres hôtes (de 104 à 106 LD50/mL et 
jouent un rôle majeur dans sa transmission aux tiques (Spengler, Bergeron, et Rollin 2016). À 
l’inverse, le cheval par exemple, considéré comme un des hôtes préférentiels des adultes de 
H. marginatum, développe une virémie trop faible pour permettre l’infection des tiques (Shepherd, 
Leman, et Swanepoel 1989; Wilson et al. 1991; Milyutin et al. 1969). Les grands herbivores sauvages 
(Daim – Dama dama, Cerf élaphe, Sanglier – Sus scrofa, Bouquetin ibérique – Capra pyrenaica et 
Mouflon de Corse – Ovis gmelini musimon) sont aussi capables de répliquer et transmettre le virus 
aux tiques. Ils sont d’ailleurs impliqués de manière essentielle dans le maintien du CCHFV en 

                                                
39 Des animaux qui multiplient suffisamment le virus pour être capables d'infecter une tique qui se gorge. 
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Espagne (Moraga-Fernández et al. 2021; Carrera-Faja et al. 2022). En revanche, les oiseaux, en 
général, ne semblent pas être réceptifs à l’infection par CCHFV. À ce jour, les seules exceptions 
identifiées sont le Calao à bec rouge (Tockus erythrorhynchus) et les autruches (Struthio spp.) qui 
peuvent répliquer le virus de manière asymptomatique. Chez les autruches, on rapporte des virémies 
maximales de 104 DL50/mL de un à quatre jours après l’infection, avec présence de virus infectieux 
jusqu’à cinq jours après l’infection dans le foie, les reins et la rate (Swanepoel et al. 1998). Ces 
animaux, qui peuvent faire l’objet d’un élevage, présentent donc un facteur de risque de transmission 
du CCHFV à l’être humain, comme cela a déjà été démontré (Mostafavi et al. 2013). 
La composition des communautés de vecteurs et d’hôtes vertébrés impliqués dans le cycle 
enzootique de transmission a ainsi une influence capitale sur le niveau de circulation du virus. Par 
exemple, dans les campagnes ouest-africaines, le fait que les Lièvres du Cap (Lepus capensis), 
supposés « bons » amplificateurs du virus et hôtes de H. truncatum, s’avèrent assez rares, 
expliquerait la faible importance de cette espèce de tique dans la circulation du virus, sachant que 
chez H. truncatum, le virus présente en outre de faibles taux de transmission transovarienne 
(Camicas et al. 1994). En revanche, H. rufipes, qui présente la particularité de se gorger fréquemment 
aux stades immatures sur le Calao à bec rouge, très abondant dans la zone, contribuerait plus à la 
circulation virale dans la région. 
Ainsi, il n’existe pas un seul cycle de transmission du virus, mais de très nombreux cycles, en fonction 
des écosystèmes locaux considérés. C’est un système de transmission multivecteurs et multihôtes. 
Par exemple, au Sénégal, au moins quatre cycles de transmission du CCHFV sont décrits, impliquant 
quatre espèces différentes de tiques locales (H. rufipes, H. truncatum, Amblyomma variegatum et 
Rhipicephalus evertsi), vivant ou non en sympatrie, présentant des niveaux de compétence vectorielle 
différentes, et un cortège d’hôtes vertébrés propre, dont peut faire partie l’être humain (Camicas et 
al. 1994).  
Quels que soient la virémie et le niveau de réplication virale, tous les animaux infectés, même 
asymptomatiques, développent des anticorps contre le virus. D’après les quelques études d’infection 
expérimentale réalisées avec le CCHFV, la durée de persistance des anticorps est supposée longue, 
de l’ordre de plusieurs mois, voire plusieurs années, mais ne reflète que l’exposition des animaux au 
virus et pas leur capacité à l’amplifier. Une seule étude a par ailleurs montré que chez le mouton 
primo-infecté, bien qu’asymptomatique, les anticorps développés n’étaient ni stérilisants, ni 
protecteurs vis-à-vis d’une nouvelle infection, ni à même de bloquer la transmission aux tiques 
(Gonzalez et al. 1998). 

5.2 Les modes de transmission du virus 

5.2.1 Piqûre de tique 

De nombreuses études ont montré que la piqûre d’une tique infectée était le principal mode de 
transmission du CCHFV à ses hôtes vertébrés (Chapman et al. 1991; Ergönül et al. 2006; Fisher-
Hoch et al. 1992; Gunes et al. 2009; Izadi et al. 2004; Karakecili et al. 2018; Nurmakhanov et al. 2015; 
Sargianou et al. 2013; Vashakidze et Mikadze 2015; Yagci-Caglayik, Korukluoglu, et Uyar 2014). Très 
peu de données existent quant aux modalités précises (quantité de virus inoculé, durée de fixation 
avant inoculation, etc.) de la transmission du virus lors de la piqûre en raison du manque de 
laboratoires de recherche à même de réaliser des cycles de transmission in vivo en conditions 
contrôlées. La mise en place de telles expérimentations est en effet limitée d’une part par les 
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difficultés à établir des colonies de tiques et des modèles animaux pertinents, permettant à la fois 
l’alimentation des tiques et la multiplication du virus, et d’autre part par le fait que manipuler le CCHFV 
nécessite un laboratoire de biosécurité de niveau 4. Afin de mettre en place un modèle expérimental 
de transmission in vivo, Gargili et al. ont démontré l’acquisition du virus à la fois par des nymphes et 
des adultes de H. marginatum sur des souris knockout (KO) STAT-140 et la transmission transstadiale 
des nymphes aux adultes, mais n’ont réalisé aucune expérience de retransmission par piqûre de 
tique (Gargili, Thangamani, et Bente 2013). 
Dohm et al. (1996) rapportent qu’au moins 13 % des H. impeltatum adultes, issues de larves gorgées 
sur des souris infectées, ont transmis le virus par piqûre à des cobayes (Dohm et al. 1996). Pour 
H. truncatum, le virus a été détecté dans les nymphes pendant une période supérieure ou égale à 
160 jours après l’infection de larves sur des souriceaux nouveau-nés (Logan et al. 1989). Des 
expériences conduites avec des nymphes de H. rufipes, H. truncatum, Rhipicephalus evertsi 
mimeticus et Amblyomma hebraeum, infectées par injection intrathoracique puis gorgées, ont montré 
que les titres viraux diminuaient jusqu’à la métamorphose des nymphes puis augmentaient 
légèrement chez les adultes. Chez ces derniers, les titres du virus diminuaient de nouveau 
progressivement, mais restaient détectables jusqu’à 205 jours après l’inoculation (Shepherd, Leman, 
et Swanepoel 1989). Cette étude a par ailleurs montré la présence du virus dans les glandes 
salivaires des tiques infectées avant le stimulus d’un nouveau repas de sang (Shepherd, Leman, et 
Swanepoel 1989), résultat confirmé par la suite chez H. marginatum (Gargili et al. 2013), et chez 
H. truncatum (Dickson et Turell 1992). Chez des adultes de H. truncatum non gorgées et infectées 
par injection, la prise du repas sanguin provoque une multiplication du virus au niveau des glandes 
salivaires (Dickson et Turell 1992). 
Contrairement aux bactéries et parasites transmis par les tiques, il est classiquement reconnu que la 
transmission des virus lors de la piqûre est quasi-immédiate. Elle intervient environ 15 minutes après 
la fixation pour le virus Powassan (Ebel et Kramer 2004). Aucune donnée précise n’existe concernant 
le CCHFV mais un certain nombre d’indices font penser que la transmission de CCHFV intervient 
aussi très rapidement après la fixation de la tique (voir la revue de Gargili et al. 2017). 
Lors d’une étude réalisée chez des moutons d’Afrique de l’Ouest, Gonzales et al. ont montré qu’il n’y 
avait pas de différence entre une infection due à la piqûre d'adultes de H. truncatum, infectés par 
injection intracoelomique, et une infection directe par injection intrapéritonéale de 1 mL de 6,5 logs 
DL50/mL d'une suspension virale (Gonzalez et al. 1998). Dans les deux cas, les auteurs ont observé 
une hausse de la température et détecté le virus dans le sang des moutons trois jours après l’infection, 
avec un titre viral maximal de 4,7 logs DL50/mL au bout de cinq jours, titre qui se maintient pendant 
4-5 jours (Gonzalez et al. 1998). 
Enfin, dans le cadre d’une transmission par piqûre de tique, le phénomène de « saliva-assisted 
transmission » (SAT), correspondant à la production, dans la salive de tiques, de molécules facilitant 
le transfert d’agents pathogènes et démontré pour de nombreux agents pathogènes, doit être 
mentionné (Bonnet et al. 2018). L’implication de la SAT dans la transmission de CCHFV a en effet 
été évoquée chez H. rufipes (Zeller et al. 1994), et H. impeltatum dans le contexte d’une transmission 
entre tiques par cofeeding (Gordon et al. 1993). De même, il a été proposé que la SAT pouvait jouer 
un rôle dans la brièveté de la phase d’incubation suite à une piqûre de tique par rapport à un contact 
avec des fluides infectés (Nuttall et Labuda 2004). 

                                                
40 Des souris montrant une faible expression des T régulateurs CD4+ CD25+, une faible réponse aux IFN- α/β et IFN- γ, et 
donc une forte susceptibilité à la plupart des virus, des bactéries intracellulaires et certains parasites. 
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5.2.2 Autres modes de transmission 

En dehors de la transmission par la piqûre d’une tique porteuse du CCHFV, les modes de 
transmission à l’être humain classiquement rapportés sont le contact direct avec le sang ou les fluides 
corporels d'un animal ou d'un humain virémique. La transmission nosocomiale est donc un mode 
classique de contamination et peut donner lieu à des épisodes de cas groupés dans les lieux de soins 
(milieu hospitalier notamment) lorsque les mesures de précaution adéquates ne sont pas mises en 
œuvre. Le risque de transmission nosocomiale est donc plus important dans les structures ayant peu 
de moyens de protection à disposition, ou dans les pays où le virus ne circule pas ou peu du fait du 
manque de sensibilisation des professionnels de santé. L’acidification rapide des muscles suivant la 
mort semblerait inactiver le virus et rendrait négligeable le risque de transmission par consommation 
de viande d’animal infecté (Bente et al. 2013). Il n’y a pas d’information dans la littérature sur une 
éventuelle transmission par consommation de lait non pasteurisé issus d’animaux infectés. Outre le 
contact direct, un possible cas de transmission nosocomiale aéroportée, par aérosols, a été rapporté 
dans la littérature (Pshenichnaya et Nenadskaya 2015). 
La transmission sexuelle interhumaine a été suspectée dans plusieurs situations décrites dans la 
littérature. Si elle ne peut être exclue, du fait de la présence d’ARN viral du CCHFV dans le sperme 
ou le liquide vaginal de patients hospitalisés pour FHCC (Yagci-Caglayik et al. 2020), dans la majorité 
des cas de suspicion de transmission sexuelle, les couples partageaient plusieurs facteurs de risque 
communs, dont l’exposition à des tiques ou à des animaux d’élevage (Blitvich et al. 2020). 

5.2.3 Populations à risque d'infection par le CCHFV 

Les personnes les plus à risque vis-à-vis des piqûres de tiques sont celles évoluant dans des 
écosystèmes favorables à leur développement et en contact avec les animaux de rente constituant 
pour certains des hôtes préférentiels des stades adultes de tiques du genre Hyalomma : agriculteurs, 
éleveurs, forestiers, chasseurs, randonneurs, etc. 
En ce qui concerne la transmission par contact avec le sang d’animaux infectés et virémiques, le 
personnel d’abattoir, les vétérinaires, les éleveurs et les chasseurs sont classiquement considérés 
comme à risque de FHCC et représentent la majorité des cas dans les zones d’endémie (Ergönül et 
al. 2006; Sharifi-Mood, Metanat, et Alavi-Naini 2014). 
La transmission par contact avec du sang ou des fluides corporels de personnes infectées dans les 
sept à 10 jours après le début des symptômes (Bente et al. 2013) a été particulièrement décrite lors 
d’épidémies nosocomiales. Le personnel soignant constitue dans ce cas une population 
particulièrement à risque, celui-ci étant le plus élevé lors d’interventions chirurgicales sur un patient 
chez qui le diagnostic n’a pas encore été établi. Cependant, il a été montré que lorsque les mesures 
d’hygiène sont correctement appliquées, le risque de transmission nosocomiale reste très faible. 
Ainsi, le port de gants pour éviter tout contact avec des fluides corporels et de lunettes et de masque 
en cas de risque de projection de ces fluides permet de limiter le risque de transmission. 
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5.3 Le virus de la fièvre hémorragique de Crimée-Congo 

5.3.1 Structure du virus de la FHCC  

Le CCHFV est membre de l’ordre des Bunyavirales, de la famille des Nairoviridae et du genre 
Orthonairovirus, d’après la nouvelle classification de 2016 (Garrison et al. 2020). C’est un virus 
enveloppé, composé d’un ARN simple brin de polarité négative et tri-segmenté. Le génome du virus 
a une taille de 19.2kb (souche Kosova Hoti). Le virion est de forme sphérique et d’un diamètre 
d’environ 80-120 nm (Bente et al. 2013) (voir Figure 28). Les virions contiennent des segments d’ARN 
dits « petit » (S), « moyen » (M) et « grand » (L). Chaque segment est contenu dans une 
nucléoprotéine (NP). Les segments S, M, et L codent respectivement la nucléocapside protéique, les 
glycoprotéines Gn et Gc et l’ARN polymérase ARN dépendante (Whitehouse 2004). Une ARN 
polymérase ARN dépendante (RdRp) est présente dans le virion pour réaliser la transcription et la 
réplication du génome viral dans la cellule hôte. Les glycoprotéines de surface Gn et Gc sont situées 
dans l’enveloppe lipidique issue de la cellule hôte. Elles permettent la liaison du virion aux récepteurs 
cellulaires. Le récepteur cellulaire de CCHFV reste à ce jour inconnu, même si la nucléoline a été 
proposée comme candidate potentielle (Xiao et al. 2011). 
 

 
Figure 28 : Représentation schématique de la structure du virus de la FHCC 

Source : d’après Flusin et al. (2010) 

5.3.2 Dose infectieuse du virus de la FHCC  

La dose d’inoculum nécessaire à l’infection d’une personne n’est pas clairement connue. Les 
quantités de virus inoculées dans le cadre des épreuves virulentes de modèles animaux sont assez 
variables, de l’ordre de 10 à 106 particules par voie parentérale41 dans les modèles souris, et 105 chez 
le macaque (Canakoglu et al. 2015; Garrison et al. 2017; Suschak et al. 2021; Bente et al. 2010; 
Bereczky et al. 2010; Haddock et al. 2018). S’il est possible d’infecter le macaque et d’observer une 

                                                
41 La voie parentérale regroupe tout mode d'administration de substances au moyen d’une injection (par une autre voie 
que celle digestive). 
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virémie, ce modèle ne reproduit pas la sévérité et la pathogenèse de l’infection humaine (voir modèles 
animaux de la FHCC en Annexe 5 ). Pour d’autres virus de fièvres hémorragiques (VFH), comme le 
virus Ebola, une seule particule (1 PFU) suffit à infecter de manière létale un primate non-humain 
(PNH). Ainsi, il est possible qu’un très faible inoculum de CCHFV suffise à infecter un être humain. Il 
s’agit cependant de virus appartenant à des familles virales différentes, rendant difficile toute tentative 
d’extrapolation. 

5.3.3 Persistance et résistance du virus de la FHCC dans l’environnement 

Il n’existe pas de données permettant d’estimer la persistance du CCHFV dans l’environnement. 
Néanmoins, deux paramètres s’opposent : d’une part la relative fragilité des virus à ARN enveloppé 
vis-à-vis du milieu extérieur (UV, dessiccation, pH, etc.), et d’autre part la très grande quantité de 
particules virales présentes dans les fluides biologiques de certains hôtes vertébrés infectés et le 
probable faible inoculum nécessaire à une contamination. Les rayonnements UV issus de la lumière 
solaire inactivent les Bunyavirales, mais un temps très long d’exposition serait nécessaire pour une 
inactivation totale (Lytle et Sagripanti 2005), sans compter la présence de matières organiques 
interférentes. De nombreuses méthodes sont disponibles et validées pour inactiver le CCHFV, 
certaines utilisées par analogie avec des virus proches. Le chauffage à 60°C pendant 60 minutes, la 
fixation par du formol ou de la glutaraldéhyde (4 %), l’irradiation par rayons gamma, la béta-
propiolactone, sont autant de méthodes permettant une inactivation totale du CCHFV dans des délais 
variables (Elliott, McCormick, et Johnson 1982; Mitchell et McCormick 1984; Saluzzo, Leguenno, et 
Van der Groen 1988). 

5.3.4 Diversité génétique du CCHFV 

En lien avec sa vaste distribution géographique, le CCHFV est le virus qui présente la plus grande 
diversité au plan génétique parmi tous les arbovirus (cf Encadré 3). Cette diversité revêt une 
importance cruciale en termes de diagnostic, mais aussi pour le développement de vaccins ou de 
traitements antiviraux qui se doivent d’être actifs sur l’ensemble des souches circulantes. 
Cette diversité a permis au virus de s’adapter à de nombreux hôtes. Les analyses phylogénétiques 
permettent de classer le CCHFV en sept lignages, deux asiatiques, deux européens et trois africains, 
démontrant la relation entre le lignage et l’origine géographique des souches virales (Deyde et al. 
2006). Il est à noter qu’un nouveau lignage asiatique, issu de souches isolées à partir de dromadaires 
aux Émirats Arabes Unis, a été proposé en 2021 (Khalafalla et al. 2021). 
Si le CCHFV présente une grande variabilité, les souches sont assez conservées au plan 
géographique au sein des lignages, qui sont inféodés à la région où le virus circule (voirTableau 15). 
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Tableau 15 : Les différentes souches du CCHFV en fonction des classifications  
Source : adapté d’après les classifications de Carroll et al. (2010) pour le lignage et de Atkinson et al. (2012) 

pour le génotype. 

Dénomination 
des lignages 

(analyses 
phylogénétiques) 

Dénomination  
(génotype) 

Pays où la souche a été 
isolée Références 

I Afrique 3 
Iran, Afrique du Sud, 
Sénégal, Mauritanie, 

Espagne 

(Chitimia-Dobler et 
al. 2019; Negredo et 
al. 2017; Ramírez de 
Arellano et al. 2017)  

II Afrique 2 
Afrique du Sud, Namibie, 
République Démocratique 

du Congo, Ouganda 

(Balinandi et al. 
2018)  

III Afrique 1 

Afrique du Sud, Namibie, 
Emirats Arabes Unis, 
Sénégal, Mauritanie, 

Nigéria, Burkina Faso, 
République Centrafricaine, 

Espagne 

(Dieng et al. 2020; 
Cajimat et al. 2017)  

IV Asie 1, Asie 2 

Iran, Pakistan, Emirats 
Arabes Unis, Madagascar, 

Oman, Irak, Chine, 
Ouzbékistan, Kazakhstan, 

Tadjikistan 

(Chinikar et al. 2004; 
2016; Khurshid et al. 
2015; Yashina et al. 
2003; Seregin et al. 
2004; Umair et al. 

2020; Moming et al. 
2018)  

V Europe 1 
Iran, Turquie, Grèce, 

Russie, Bulgarie, Kosovo, 
Albanie, Espagne 

(Kalaycioglu et al. 
2012; Sherifi et al. 
2014; Duh et al. 

2008; Ozdarendeli et 
al. 2008; Moraga-
Fernández et al. 

2021; Arteaga et al. 
2021)  

VI Europe 2 Turquie, Grèce, Kosovo, 
Albanie (Papa et al. 2017) 

 ? ? Mauritanie (Carroll et al. 2010) 

VIII (Asie 3?) Émirats Arabes Unis (Khalafalla et al. 
2021) 

 
Les analyses phylogénétiques ont permis de déterminer que les souches de CCHFV ont évolué à 
partir d’un ancêtre commun présent il y a environ 3 000 ans et que la dissémination des stocks de 
bétail a contribué largement à sa grande dispersion géographique (Carroll et al. 2010). La persistance 
transstadiale et transovarienne favorise les co-infections et donc les réassortiments viraux, ce qui 
n’est pas le cas chez l’hôte vertébré, où la durée de réplication est courte. Ceci a été favorable à 
l’apparition d’une certaine diversité génétique de CCHFV (voir Encadré 3), avec notamment 
l’apparition de sept génotypes différents (Mild et al. 2010). 
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Encadré 3 : Mécanismes impliqués dans la diversité génétique du CCHFV 
Chez les arbovirus, la diversité génétique est influencée par les cycles durant lesquels alternent vecteurs et 
hôtes vertébrés, induisant des pressions de sélection fortes pour l’évolution virale car le virus doit conserver 
la capacité à se répliquer dans deux hôtes très différents. La longue persistance du virus chez les tiques, de 
même que les transmissions transstadiales, favorisent sa grande diversité (Xia et al. 2016). 

Le CCHFV est l’arbovirus qui présente la plus grande diversité, avec environ 20, 22 et 31 % de divergence 
nucléotidique pour les segments S, L et M, respectivement (Bente et al. 2013). Au niveau des acides aminés, 
les variations sont de 8, 10 et 27 % pour, respectivement, les protéines N, L et GPC (Deyde et al. 2006). 

La diversité génétique provient de plusieurs mécanismes :  

- l’accumulation de mutations, dont la fréquence a été estimée à 10-4 par nucléotide et par an soit 
l’équivalent de deux mutations pour le génome entier par année (Carroll et al. 2010) ; 

- le réassortiment de segments génomiques, démontré par l’existence de souches contenant des 
segments issus de lignages différents (Khalafalla et al. 2021; Chen 2013; Hewson et al. 2004; 
Goedhals et al. 2014; Negredo et al. 2021) ;  

- les recombinaisons génétiques (Bente et al. 2013; Chare, Gould, et Holmes 2003; Chinikar et al. 
2004). 

L’évolution des génomes a été majoritairement à l’origine de la grande diversité du CCHFV et a facilité son 
adaptation à de nombreuses espèces de tiques et de vertébrés. Le segment le plus variable est celui codant 
la GPC, dont les régions les plus variables sont celles codant les domaines mucin-like, tandis que les 
domaines impliqués dans le cycle intracellulaire et la maturation sont plus conservés (Bente et al. 2013). 

 

5.3.5 Pathogénie de la FHCC chez l’être humain et l’animal 

Le mécanisme de pathogénicité du virus n’est pas encore totalement connu. On sait néanmoins que 
la réplication du CCHFV est particulièrement efficace, conduisant à la sécrétion de peu de particules 
défectives par rapport à d’autres virus à ARN négatif comme les virus Ebola ou Lassa, également 
agents de fièvres hémorragiques (Weidmann et al. 2011). Chez l’être humain, la virémie est détectée 
pendant sept à 10 jours après l’apparition des symptômes (Bente et al. 2013), et les charges virales 
plasmatiques sont immédiatement très élevées (jusqu’à 108 - 109 copies d’ARN viral / mL (Ergunay 
et al. 2014; Papa et al. 2015; Duh et al. 2008; Wölfel et al. 2007; Papa et al. 2007)). Une réplication 
du virus aurait lieu dans un premier temps dans les tissus au niveau du site d’infection, suivie d’une 
réplication virale assez intense dans les macrophages. En effet, lors d’autopsies de patients, 
l’histopathologie et des techniques de marquage in situ (immunohistochimie et hybridation) ont révélé 
une multiplication virale dans les macrophages, une déplétion lymphocytaire dans la rate et d’autres 
organes lymphoïdes, une nécrose multifocale hépatique et la présence d’ARN et d’antigènes viraux 
dans les cellules endothéliales (Burt et al. 1997). Le développement d’un modèle d’infection 
expérimentale chez des souris immunodéficientes IFNAR-/- a permis de confirmer et d’affiner ces 
résultats. Ainsi, l’administration par voie sous-cutanée de 10 TCID50 (soit 200 DL50) du CCHFV a 
révélé, dès trois jours post-infection, l’infection des hépatocytes, des cellules de Kupfferf et des 
macrophages hépatiques (avec accroissement dans le temps), ainsi que celle des macrophages des 
tissus et organes lymphoïdes (nœuds lymphatiques, rate). Les antigènes viraux ont aussi été trouvés 
dans les cellules endothéliales et phagocytaires des poumons, des reins et du cœur (Zivcec et al. 
2013). L’utilisation d’un virus marqué fluorescent a confirmé ces résultats et montré un fort taux 
d’infection de l’appareil reproducteur femelle (ovaires, utérus) (Welch et al. 2020). 
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Les signes cliniques de FHCC sont accompagnés d’anomalies biochimiques et hématologiques, 
associées à la sévérité des symptômes (Bente et al. 2013; Kaya et al. 2014) : 

- leucopénie précoce et thrombocytopénie ; 
- troubles de la coagulation, avec allongement du temps de prothrombine (TP) et du temps de 

céphaline activée (TCA), et détection de produits de dégradation de la fibrine, caractéristiques 
d’une coagulation intravasculaire disséminée (CIVD) ;  

- élévation du taux sérique des enzymes aspartate et alanine aminotransférases (ASAT et 
ALAT) (atteinte hépatique). 

Les troubles vasculaires peuvent être directement induits par l’infection des endothéliums (observée 
tant chez les patients que chez les modèles expérimentaux), ou indirectement par l’action de 
médiateurs pro-inflammatoires circulants. Les taux importants de TNF et IL6 sériques chez des 
patients atteints de formes graves font fortement suspecter un rôle majeur de l’action des cytokines 
pro-inflammatoires produites au cours de l’infection (Ergönül et al. 2006; Kaya et al. 2014). Des études 
complémentaires ont révélé de forts taux de IFN, TNF et IL10 chez des patients décédés (Saksida 
et al. 2010). Ceci concorde avec l’observation in vitro de production de cytokines pro-inflammatoires 
lors de la multiplication virale dans les cellules dendritiques dérivées de monocytes humains, le 
surnageant des cellules dendritiques infectées activant les cellules endothéliales en culture (Connolly-
Andersen et al. 2009). L’activation est inhibée par l’ajout d’anticorps anti-TNF, indiquant ainsi un 
rôle majeur de cette cytokine dans ce phénomène (Connolly-Andersen et al. 2011). Les cellules 
endothéliales sont aussi activées directement par l’infection virale (démontrée notamment par la 
surexpression de E-sélectine, de VCAM1 et ICAM1 et la production d’IL6 et IL8). 

5.4 Manifestations cliniques de la FHCC chez l’être humain et 
l'animal 

5.4.1 La fièvre hémorragique de Crimée-Congo chez l’être humain 

Chez l’être humain, les symptômes sont généralement bénins et non spécifiques mais peuvent parfois 
évoluer vers une phase hémorragique. Bodur et al. ont estimé dans une étude menée en Turquie que 
88 % des infections au CCHFV étaient subcliniques (356 patients présentaient des IgG anti-FHCC 
positifs sans avoir eu aucun symptôme en zone d’endémie active) (Bodur et al. 2012). Néanmoins, 
environ 12 % des patients développent une fièvre hémorragique classiquement décrite en quatre 
phases évolutives (Figure 29). 
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Figure 29 : Les quatre phases de la fièvre hémorragique de Crimée-Congo chez l’être humain 

Source : Adapté d'Ergönül(2008) 
 

Phase d’incubation : La période d’incubation dépend de la voie d’inoculation du virus. Elle est 
généralement de deux à sept jours après la piqûre de tique. La période d’incubation maximale suite 
à une piqûre de tique a été estimée à 12 jours mais une étude réalisée en Turquie a montré que celle-
ci pouvait s’étendre jusqu’à 53 jours (Kaya et al. 2011). La période d’incubation lors d’un contact avec 
des fluides biologiques ou des tissus infectés est de cinq à sept jours (Bente et al. 2013; Ergonul et 
al. 2006). Néanmoins, un temps d’incubation de trois jours42 a été observé lors d’épidémies 
d’infections nosocomiales (Ergonul et al. 2006).  
Phase pré-hémorragique : L’expression clinique initiale est caractérisée par l’apparition brutale 
d’une fièvre associée à un syndrome pseudo-grippal (céphalées, poly-arthromyalgies, lombalgies), 
des adénopathies, et des douleurs abdominales accompagnées de vomissements et de diarrhées 
non glairo-sanglantes (Appannanavar et Mishra 2011; Bakir et al. 2005). Ces manifestations peuvent 
s’accompagner d’hypotension artérielle, de bradycardie, de tachypnée, de conjonctivite, de 
pharyngite et d’éruptions cutanées faciales de type exanthème43. Cette phase dure quatre à cinq jours 
et progresse vers des signes hémorragiques chez 20 à 50 % des patients (Bente et al. 2013; Yilmaz 
et al. 2009).  
Phase hémorragique : la phase hémorragique débute généralement trois jours après le début des 
symptômes non spécifiques (Ergönül et al. 2006). Elle est courte et d’évolution rapide, allant de 
pétéchies44 à des ecchymoses plus ou moins étendues de la peau et des muqueuses (Appannanavar 
et Mishra 2011). Le syndrome hémorragique est principalement dû à la réplication rapide du virus et 
au dérèglement du système vasculaire et des organes lymphoïdes (voir § précédent). Les sites de 
saignement sont principalement nasal, gingival, conjonctival, digestif, respiratoire, utérin, et urinaire. 
Des hépatosplénomégalies accompagnent également cette phase et des hépatites nécrosantes ont 
aussi été décrites (Bakir et al. 2005; Ergönül et al. 2004; Ozkurt et al. 2006). Des hémorragies 
étendues, parfois incontrôlables (avec hémorragie cérébrale, anémie grave, choc hémorragique, 
défaillance d’organes multiples et coma) peuvent conduire au décès du patient. Le taux de létalité de 
la FHCC est lié à la sévérité du syndrome hémorragique et varie entre 5 % et 30 % selon les études 

                                                
42 https://www.ecdc.europa.eu/en/crimean-congo-haemorrhagic-fever/facts/factsheet  
43 Exanthème : (ou Rash) : éruption cutanée de courte durée survenant au cours d'une maladie fébrile. 
44 Pétéchie : petite tache hémorragique cutanée de couleur rouge à violacée. 

https://www.ecdc.europa.eu/en/crimean-congo-haemorrhagic-fever/facts/factsheet
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(Bente et al. 2013). Cependant, l’estimation du taux de létalité est difficile puisque les échantillons de 
patients sont souvent de petite taille, le diagnostic des patients est parfois complexe, notamment pour 
ceux présentant des formes moins sévères, et la survie dépend de la qualité et de l’accessibilité du 
système de soins local. 
Phase de convalescence : La durée d’évolution des symptômes jusqu’à leur résolution est de 
20 jours en moyenne chez les patients ayant guéri (Appannanavar et Mishra 2011; Ergönül et al. 
2004). Durant cette phase, de rares études ont décrit que les patients pouvaient présenter une 
bradycardie ou une tachycardie, une diminution de l’audition, des troubles de la mémoire et une perte 
de cheveux (Ergönül et al. 2004; Karti et al. 2004). Un syndrome post-infectieux a été décrit dans 
certaines études et une récupération totale pourrait mettre jusqu’à un an (Ergönül 2006; Swanepoel 
et al. 1989). Néanmoins, ce syndrome post-infectieux n’a pas été décrit dans toutes les cohortes 
(Bakir et al. 2005). Il n’a pas été décrit, à ce jour, de rechute à distance de l’infection aiguë. 
Des facteurs pronostiques ont été identifiés et sont importants à connaître afin d’optimiser la prise en 
charge des patients et de limiter le risque d’exposition des soignants (voir Encadré 4). 
 

Encadré 4 : les principaux facteurs pronostiques 
Les facteurs pronostiques identifiés sont : 

- la précocité du diagnostic des formes graves ; 
- des facteurs cliniques parmi : 

o des signes hémorragiques, notamment : gingivorragie, ecchymoses, hématémèse, méléna ; 
o des signes neurologiques : confusion, somnolence (Ergönül et al. 2006; Hatipoglu et al. 

2010; Cevik et al. 2008; Akinci et al. 2016). 
- des facteurs paracliniques parmi : 

o les marqueurs d’hémorragie : thrombopénie sévère, anomalies de la coagulation 
(allongement du temps de céphaline activée et diminution du temps de prothrombine) ; 

o une augmentation des taux d'enzymes hépatiques (alanine et aspartate aminotransférase : 
ALAT et ASAT) suite à l'atteinte du foie (Ozkurt et al. 2006; Akinci et al. 2016; Ergonul et al. 
2006) ; 

o une réponse immunitaire retardée : absence d’IgM anti-FHCC sept jours après l’apparition 
des symptômes et absence d’IgG anti-FHCC neuf jours après (Ergönül et al. 2006; Saksida 
et al. 2010) ; 

o un fort inoculum viral avec une charge virale > 109 copies/mL (Akinci et al. 2016; Cevik et al. 
2007; Bakir et al. 2012, 2015). 

Des auteurs ont proposé un score de sévérité basé sur l’âge, les comorbidités, et des paramètres cliniques 
(hémorragie, défaillance d’organes) et paracliniques (ASAT, ALAT, signes de coagulation intravasculaire 
disséminée) (Bakir et al. 2012,2015). Dans leur étude, les patients à faible risque avaient un score inférieur 
à cinq et aucun n’est décédé, ceux ayant un risque modéré avaient un score entre six et 10 et un taux de 
mortalité à 10 % et ceux avec un haut risque avaient un score supérieur à 11 et un taux de mortalité à 67 %. 

 
D’autres signes cliniques (cutanés, articulaires et respiratoires), outre les signes cliniques 
classiques ont été décrits.  
Les manifestations cutanées lors de la FHCC ont été étudiées plus particulièrement par Duygu et al. 
dans une étude prospective portant sur 269 patients, dont 63 % présentaient des signes cutanés. L’ 
exanthème du visage était la manifestation la plus fréquente (30,5 %) et 27,6 % des patients 
présentaient des manifestations cutanées hémorragiques parfois associées à un exanthème facial 
(dont 8,2 % des ecchymoses) (Duygu et al. 2018). La présence d’ecchymoses était fortement corrélée 
au risque de décès (r= 0,567 et p < 0,001). Par ailleurs, les patients qui présentaient des signes 
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cutanés avaient 4,69 fois plus de risque de décès que les patients n’ayant aucun signe cutané (Duygu 
et al. 2018). 
Les manifestations articulaires sont principalement fonctionnelles dans la FHCC et de type 
polyarthromyalgies aspécifiques en lien avec le syndrome pseudo-grippal. Un cas d’hémarthrose du 
genou survenue quelques jours après l’apparition d’un syndrome hémorragique dans un contexte 
d’infection à FHCC prouvée a été rapporté (Ahmeti et al. 2014). 
Les manifestations respiratoires de la FHCC sont liées aux hémorragies intra-alvéolaires et aux 
hémothorax dus au syndrome hémorragique, et peuvent conduire à un syndrome de détresse 
respiratoire aigu (Doganci et al. 2008; Sannikova, Pacechnikov, et Maleev 2007). 
Concernant les terrains particuliers, les experts ont analysé les études réalisées chez la femme 
enceinte et chez les enfants. 
Chez la femme enceinte, Pshenichnaya et al. ont rapporté dans une revue systématique de la 
littérature portant sur 41 cas une mortalité maternelle de 14/41 (34 %) et une mortalité 
fœtale/néonatale de 24/41 (58,5 %) (Pshenichnaya et al. 2016). L’hémorragie était associée au décès 
chez les mères (p = 0,009) et les fœtus/nouveaux-nés (p < 0,0001). Parmi les 41 cas décrits, 38 cas 
étaient des infections nosocomiales. Le FHCC semble donc plus grave chez les femmes enceintes, 
avec des conséquences majeures chez leur fœtus, demandant une particulière vigilance dans les 
zones d’endémie afin d’éviter notamment les infections nosocomiales. 
Chez les enfants, les manifestations cliniques sont similaires à celles chez l’adulte et souvent moins 
graves d’après les études menées pour la majorité en Turquie, avec un taux de létalité entre 0 et 
4,7 % selon les études (Belet et al. 2014; Dilber et al. 2009; Tezer et al. 2010; Tuygun et al. 2012). 
 

5.4.2 La fièvre hémorragique de Crimée-Congo chez les animaux vertébrés 

Chez les animaux réceptifs, l’infection est quasiment toujours asymptomatique (Zeller 2007), si ce 
n’est de rares descriptions d’asthénie, perte d’appétit, fièvre, et parfois dysfonctionnement du foie ou 
des reins chez des veaux, agneaux et chevaux infectés expérimentalement (Spengler, Bergeron, et 
Rollin 2016; Causey et al. 1970; Gonzalez et al. 1998). La plupart des animaux présentent néanmoins 
une virémie transitoire (de l’ordre d’une semaine) suffisamment élevée pour permettre l’infection de 
tiques et le maintien du virus dans la nature. 
Les raisons pour lesquelles le CCHFV induit une infection asymptomatique avec une virémie 
rapidement résolutive chez les vertébrés non humains sont inconnues. Cependant, une étude 
comparant l’infection de cellules rénales d’origine humaine ou bovine a suggéré que le virus se 
propageait uniquement par contact cellulaire dans les cellules bovines alors que la culture de 
sécrétion dans le milieu de culture des cellules humaines était à l’origine d’une dissémination large 
(Földes et al. 2020). 

5.5 Diagnostic et détection du virus FHCC 

5.5.1 Diagnostic de la fièvre hémorragique de Crimée-Congo chez l’être humain 

Le diagnostic clinique de l’infection par le CCHFV chez l’être humain est difficile car les symptômes 
peuvent être évocateurs mais ne sont pas forcément spécifiques. Une étude précise des contextes 
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de l’infection, associant des éléments cliniques et épidémiologiques (région géographique, 
manipulation de bétail, piqûre de tique, contacts avec un malade, etc.), permet d’orienter le diagnostic. 
Par ailleurs, le CCHFV étant un virus de classe 4, les différentes étapes du diagnostic doivent se faire 
dans des conditions de confinement adaptées. 
Cliniquement, une suspicion de FHCC peut être évoquée devant une exposition à risque et une phase 
clinique (fièvre élevée, signes digestifs +/- signes hémorragiques) compatible avec la chronologie. 
Toute suspicion clinique devra conduire au diagnostic microbiologique pour confirmer une infection 
par le CCHFV. 
Chez l’humain, le diagnostic de la FHCC consiste en la détection de l'ARN viral pendant la phase 
virémique (détection directe), qui peut être complétée par la détection d'anticorps IgM spécifiques 
puis d’IgG dans le sérum pendant la phase hémorragique et de convalescence (détection indirecte) 
(voir Figure 30). 
 

 
Figure 30 : Tests diagnostiques disponibles en fonction de la virémie ou de la présence d’anticorps 

lors d’une infection par le CCHFV 
Source : d’après Raabe, 2020 

 
La détection directe repose sur des méthodes moléculaires d’amplification génique qui sont rapides, 
sensibles et spécifiques et peuvent être réalisées lorsque le patient est en phase virémique et que 
les anticorps ne sont pas encore produits. Le premier test a été développé en 1996 (Schwarz et al. 
1996), et de nombreux tests ont depuis vu le jour sous différents formats (RT-PCR classique, RT-
PCR nichée, RT-PCR quantitative en temps réel, Lamp-PCR, etc.) et ciblant différentes parties du 
génome viral (Papa 2019; Raabe 2020). La grande diversité génétique du CCHFV (voir § 5.3.4) rend 
difficile la mise au point d’un essai véritablement universel, et peut également poser des problèmes 
de faux-négatifs (Raabe 2020). Bartolini et al. ont décrit de manière exhaustive les tests moléculaires 
publiés, ainsi que les données de sensibilité et spécificité de chacun d’entre eux (Bartolini et al. 2019) 
(Figure 31).  
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Figure 31 : Algorithme du diagnostic moléculaire pour les patients suspectés d'infection par la FHCC 

Source : Adapté d’après Bartolini et al. (2019) 
 

Il est également possible, durant la phase virémique, de mettre en culture et d’isoler le virus sur 
différentes lignées cellulaires sensibles à l’infection (Vero, VeroE6 , BHK21, SW13, LLC-MK2) voire 
sur souriceaux nouveau-nés ou souris immunodéficientes (Ergönül 2006; Whitehouse 2004; Zeller 
2007). Cette technique nécessite des conditions de sécurité biologique de niveau 4 (Raabe 2020).  
 
La détection indirecte peut être obtenue par l’utilisation de tests sérologiques dès que la réponse 
immunitaire est induite (au-delà de sept jours post-infection) par recherche des anticorps spécifiques 
IgM et IgG, soit par la méthode ELISA soit par immunofluorescence (IFA). Actuellement, ces 
techniques de détection des anticorps sont souvent basées sur la reconnaissance d’une protéine 
virale recombinante, la nucléoprotéine NP (Álvarez-Rodríguez et al. 2020; Bukbuk et al. 2014; Dowall 
et al. 2012; Emmerich et al. 2018; 2010; Garcia et al. 2006; Marriott et al. 1994; Rangunwala, 
Samudzi, et Burt 2014; Saijo et al. 2005; 2002; Shrivastava et al. 2019). Il existe plusieurs kits 
commerciaux disponibles (décrits de manière exhaustive par Bartolini et al. (2019)), mais seules les 
performances de Vector-Best CCHF ELISA et d'Euroimmun CCHF IFA ont été testées dans une 
étude collaborative internationale menée par les centres de référence pour le diagnostic et la 
surveillance de la FHCC (Schuster et al. 2016). Des réactions croisées peuvent néanmoins exister 
d’où la nécessité de réaliser des tests de séroneutralisation comparatifs avec d’autres virus proches 
et éventuellement d’autres souches quand c’est possible. 
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5.5.2 Détection du virus de la fièvre hémorragique de Crimée-Congo chez les 
tiques (et autres arthropodes) 

La recherche du virus dans les tiques peut s’effectuer dans un objectif de surveillance d’un territoire 
afin de détecter une émergence potentielle, ou pour évaluer le niveau de circulation du virus dans 
une zone endémique. La détection du virus dans une espèce de tique donnée peut par ailleurs être 
un indice en faveur d’une possible transmission par cette espèce. Deux types de collectes sont alors 
possibles, soit durant leur phase libre soit durant leur phase parasitaire.  
Classiquement, la recherche du virus se fait par une RT-PCR (reverse transcriptase – polymerase 
chain reaction) conventionnelle (Akuffo et al. 2016), nichée (Orkun, Emir, et Karaer 2016) ou en temps 
réel (Kasi et al. 2020), avec des amorces ciblant un ou des fragments du gène S codant la 
nucléoprotéine NP.  
Dans le cas où la détection puis l’identification d’autres virus est souhaitée, conjointement à celui de 
la FHCC, une technique de type multiplex est d’abord mise en œuvre à l’image de la technique PCR-
HRM (pour « high-resolution melting analysis ») avant l’analyse par RT-PCR simple avec des 
amorces spécifiques de chaque virus à détecter et séquencer (Chiuya et al. 2021; Villinger et al. 
2017). 
La recherche du virus se fait plus fréquemment à partir de pools de tiques qu’à partir de tiques 
individuelles, afin de minimiser le nombre d’analyses, car les taux d'infection des tiques sont réputés 
être extrêmement variables en fonction de la situation épidémiologique locale (entre 0,7 et 33 %) 
(Chiuya et al. 2021; Orkun, Emir, et Karaer 2016; Akuffo et al. 2016). 

5.5.3 Détection du virus de la fièvre hémorragique de Crimée-Congo chez les 
animaux domestiques et sauvages 

La recherche du CCHFV chez les animaux domestiques ou sauvages ne présente que peu d’intérêt 
en santé animale (sauf lors d’infections expérimentales) (Ozan et Ozkul 2020), la majorité d’entre eux 
ne développant aucun signe clinique (Spengler et al. 2016). Elle pourrait néanmoins être pertinente 
pour la mise en évidence d’une virémie chez des animaux asymptomatiques à l’introduction sur le 
territoire ou pour évaluer le risque d’infection animal-humain pour les professions à risque. En 
pratique, elle n’est, à notre connaissance pas réalisée, à l’heure actuelle. Néanmoins, 
l’authentification de la circulation du virus chez les animaux présente un réel intérêt sur le plan 
épidémiologique. Dans le cadre de cet objectif, les techniques sérologiques sont les méthodes de 
choix. De nombreuses techniques ont été déployées et listées dans la revue de Spengler et al. (2016), 
mais ce sont les méthodes de type ELISA (enzyme-linked immunosorbent assay) qui sont désormais 
très majoritairement, sinon exclusivement, utilisées (Ozan et Ozkul 2020; De Liberato et al. 2018; 
Maiga et al. 2017; Sas et al. 2018; 2017; Shrivastava et al. 2019; Li et al. 2020; Bażanów et al. 2017; 
Mangombi et al. 2020; Schuster, Mertens, Mrenoshki, et al. 2016; Schuster, Mertens, Köllner, et al. 
2016; Mertens et al. 2015; Schuster et al. 2017; Christova et al. 2018). Les tests ELISA utilisés, qu'ils 
s'agissent de kits commerciaux ou de tests "maisons", sont aussi basés sur la détection de la 
nucléoprotéine NP. La production d’anticorps contre cette nucléoprotéine augmente avec l’âge 
(Mangombi et al. 2020) et est importante chez les individus infectés, ce qui permet une sensibilité 
diagnostique élevée, variable toutefois selon le test déployé de 79,4 % (Shrivastava et al. 2019) à 
99 % (Sas et al. 2018) lorsque ce paramètre est mentionné. La spécificité de ces tests est excellente 
et toujours supérieure à 98 % lorsque ce paramètre est mentionné (Sas et al. 2018; 2017; Shrivastava 
et al. 2019; Schuster, Mertens, Mrenoshki, et al. 2016; Schuster, Mertens, Köllner, et al. 2016). 
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5.6 Prévention et traitements de la FHCC 

5.6.1 Vaccins 

Il n’existe à ce jour aucun vaccin autorisé en France contre le CCHFV. Le seul vaccin utilisé chez 
l’être humain est basé sur un CCHFV inactivé au chloroforme à partir de cerveaux de souris nouveau-
nés et utilisant de l’hydroxyde d’Alun comme adjuvant. Ce vaccin, développé dans les années 70, n’a 
été utilisé qu’en Bulgarie (Papa, Papadimitriou, et Christova 2011) et a permis de diminuer 
considérablement le nombre de cas de FHCC survenu dans le pays. Le vaccin, administré en deux 
doses suivies de rappels à un et cinq ans, induit des réponses cellulaires T, une réponse humorale 
et des anticorps neutralisants (Mousavi-Jazi et al. 2012). Ce vaccin n’a cependant pas fait l’objet 
d’essais cliniques et n’est donc pas cliniquement approuvé. En outre, il ne représente pas une solution 
possible, car ce mode de préparation, utilisant des souriceaux nouveau-nés, n’est plus tolérable 
aujourd’hui. De plus, l’efficacité de ce vaccin contre des souches autres que celle utilisée pour sa 
fabrication n’est pas connue.  
Plus récemment, de nombreux candidats vaccins ont été décrits (voir  
Annexe 7), mais l’évaluation de leur efficacité est compliquée du fait du manque de modèles animaux 
pertinents, même si les modèles rongeurs IFNAR-/- ou STAT-1-/- ont permis une avancée notable 
depuis quelques années. 

5.6.2 Mesures de protection pour réduire le risque infectieux chez l’humain 

En l’absence de vaccin contre la FHCC, outre la protection contre les piqûres de tiques (abordée 
dans le § 8.3 de ce rapport), seules des mesures de protection personnelles adéquates permettent 
de réduire le risque infectieux chez l’humain en diminuant l’exposition au virus. 
En cas de potentiel contact avec le virus via les liquides biologiques (pour les personnels des 
abattoirs, chasseurs, ou en milieu hospitalier, etc.), des mesures peuvent être appliquées afin de 
réduire le risque de transmission de CCHFV : 

- porter des gants et des vêtements de protection pour manipuler les fluides ou les tissus des 
personnes ou animaux infectés. Une attention particulière sera portée au moment des 
abattages des animaux ou de la découpe dans les abattoirs (ou à domicile) ; 

- mettre les animaux en quarantaine avant l’entrée à l’abattoir en tenant compte de la durée de 
virémie. 

5.6.3 Gestion des cas humains de FHCC en France 

Tout cas de FHCC présent sur le territoire français nécessite une intervention sans délai afin de 
mettre en place des mesures de prévention de la transmission pour les sujets contacts. En 
conséquence, il est nécessaire que tout patient suspect soit immédiatement isolé et fasse l’objet d’une 
évaluation épidémiologique et clinique associant le clinicien responsable de sa prise en charge, un 
infectiologue référent REB (risque épidémique et biologique) et le Centre National de Référence 
(CNR) des FHV. Le SAMU-Centre 15 peut également être sollicité pour aider à la mise en relation 
des différents experts, puis amorcer la préparation à un éventuel transport du patient si classé « cas 
possible ». 
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Le Haut Conseil de la santé publique (HCSP) a publié en octobre 2021 un avis45 sur la « Conduite à 
tenir face à des patients suspects de fièvre hémorragique virale, dont la maladie à virus Ebola » sur 
le territoire national. Cet avis, bien qu’orienté pour la maladie à virus Ebola, a été étendu à tous les 
cas suspects de fièvre hémorragique virale et fournit une aide technique opérationnelle (HCSP 2021). 
Son objectif est d’évaluer le risque épidémique et biologique chez un patient suspect dès les 
premières étapes de son entrée dans le système de santé, afin de prévenir ou de réduire le risque 
d’une transmission secondaire vers la collectivité et/ou les personnels soignants. Un logigramme 
décisionnel sur la conduite à tenir a été mis en place en cas de suspicion de FHV (Figure 33). 
La mission COREB nationale, créée en 2015, est chargée par la DGS46 et la DGOS47 d’assurer 
l’animation du réseau des établissements de santé de référence (ESR) pour la prise en charge des 
patients à risque épidémique et biologique (REB). Son objectif est de préparer et accompagner les 
acteurs de la prise en charge clinique, à chaque étape du parcours du « patient REB » (patient 
susceptible d'être atteint d'une maladie liée à un agent infectieux à risque épidémique ou biologique). 
Une fiche48 COREB a notamment été rédigée sur la conduite à tenir devant un patient présentant une 
suspicion de fièvre hémorragique virale en France. 
Les cas de FHCC sont souvent détectés tardivement du fait du caractère non-spécifique des premiers 
symptômes (première semaine de la maladie). En cas de confirmation d’un cas de FHCC, le principal 
mode de transmission du virus est le contact avec des liquides biologiques. Néanmoins, une 
aérosolisation du virus a été décrite dans le cas de patients présentant des manifestations 
respiratoires (Ergönül et al. 2018). Les cas confirmés et suspectés de FHCC symptomatiques doivent 
être hospitalisés pour surveillance et, dès le moindre signe hémorragique, un transfert en réanimation 
est indiqué. Dès la confirmation de la suspicion, le patient doit être isolé et les soins et visites soumis 
à une stricte réglementation. 
Aussi, des mesures doivent être prises en hôpital afin d’éviter toute exposition au virus et éviter tout 
Accident Exposant au Sang (AES). Ces mesures sont : 

- l’hospitalisation du patient en chambre seule, séparé du flux des patients habituels de la 
structure de soins, port de masque chirurgical si possible, désinfection régulière des mains 
avec de la solution hydro-alcoolique (SHA) pour les patients et les soignants ; 

- l’isolement contact renforcé et isolement air est défini par le port de gants non stériles, 
masques FFP2, tenues à usage unique, surblouses, charlottes, et lunettes de protection. Le 
lavage régulier des mains par SHA à l’entrée de la chambre, à la sortie, avant et après de 
prodiguer les soins au patient est essentiel. Le port de gants ne doit pas empêcher le recours 
régulier à la SHA. Ces mesures correspondent à celles recommandées par le CDC ; 

- la formation du personnel soignant dédié quant aux gestes d’hygiène et aux mesures de 
protection contact renforcé et air (habillage, déshabillage, désinfection de la chambre, des 
surfaces, du matériel, etc.) est primordiale pour leur bon respect et leur bon déroulement au 
quotidien ;  

- la gestion des déchets, dans une filière adaptée et dédiée avec incinération ; 
le traitement des patients présentant une FHCC est développé dans l’ 

- Annexe 6 ; 

                                                
45 Réactualisation de l’avis initialement publié en avril 2014. 
46 Direction générale de la santé 
47 Direction générale de l'Offre de soins. 
48https://www.infectiologie.com/UserFiles/File/coreb/20180803-reperer-prendre-en-charge-fhv-ebolardc-3aout2018final.pdf  

https://www.infectiologie.com/UserFiles/File/coreb/20180803-reperer-prendre-en-charge-fhv-ebolardc-3aout2018final.pdf
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- le diagnostic différentiel doit être systématiquement envisagé (autre fièvre hémorragique, 
dengue, paludisme, rickettsiose, etc.). 

Les mesures qui doivent être mises en place sont présentées dans la Figure 32 ci-dessous. 
 

 
Figure 32 : Prise en charge symptomatique d’un patient présentant une FHCC prouvée ou suspectée 

Source : adaptée d’après la fiche COREB49 

 
 

 

                                                
49 Coordination opérationnelle - Risque épidémique et biologique 
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Figure 33 : Logigramme décisionnel proposé par le Haut conseil de la santé publique suite à la 

suspicion d’un cas de fièvre hémorragique virale telle que la FHCC. 
Source : HCSP, 2021 
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À ce jour, le traitement de la FHCC symptomatique repose principalement sur les soins de support et 
sur les mesures d’hygiène renforcées recommandées (Figure 32) (Leblebicioglu et al. 2012; Ergönül 
2008). Les transfusions de plaquettes, plasma ou de globules rouges sont souvent nécessaires afin 
de traiter les anormalités de coagulation, ainsi qu’une réhydratation prudente du fait du risque de 3ème 
secteur50. La ribavirine est l’antiviral proposé pour traiter les patients infectés, dans les 48 premières 
heures suivant l’apparition des symptômes (Ergönül et al. 2018). D’autres traitements à base 
d’antiviraux, d’interféron-gamma ou de perfusions d’immunoglobulines ont également été testés, mais 
leur efficacité reste à démontrer. Ces traitements, ainsi que leurs études cliniques, sont présentés 
dans l’ 
Annexe 6. 

5.6.4 Gestion des personnes ayant eu un contact avec un cas humain de FHCC 

Toutes les personnes ayant eu un contact avec un patient infecté doivent être surveillées pour une 
durée minimale de 14 jours, ce qui correspond à la période maximale d’incubation (voir §5.4.1). 
 

Encadré 5 : Surveillance des cas contacts pendant 14 jours et chimioprophylaxie par Ribavirine 

Un cas contact se définit comme toute personne de l’entourage et/ou du personnel soignant ayant été au 
contact rapproché du cas index symptomatique sans mesures de prévention. Un contact est considéré 
rapproché si la personne vit dans le même foyer, ou si elle a passé plus de 15 minutes dans la même pièce, ou 
si elle a procuré des soins. 

Les signes et symptômes à surveiller sont une fièvre (> 38°C) d’apparition brutale, un syndrome pseudo-grippal, 
des signes digestifs, des signes hémorragiques survenant dans les 14 jours post-exposition. Au moindre signe 
clinique chez un cas contact, l’hospitalisation en isolement est nécessaire et le cas doit être signalé à la cellule 
de crise Coordination opérationnelle - Risque épidémique et biologique (COREB) et à l’Agence Régionale de 
Santé (ARS). 

Une chimioprophylaxie des cas contacts le plus précocement possible par ribavirine est également 
recommandée. 

 

5.6.5 Efficacité des mesures de gestion 

Gozel et al. (2013) ont évalué les mesures de prévention mises en place dans le cadre de la prise en 
charge entre 2002 et 2012 de 1 284 patients présentant une FHCC à l’hôpital, dans le nord de la 
Turquie (zone endémique) (Gozel et al. 2013). Ces mesures de prévention étaient celles proposées 
par le CDC. Dans l’étude, 193 soignants ont été inclus. Au total, quatre soignants avaient eu un 
contact à haut risque (piqûre d’aiguille ou contact avec des muqueuses sanglantes d’un patient 
FHCC) et 102 soignants avaient eu des contacts à faible risque. Deux soignants ayant eu un contact 
à fort risque ont reçu de la ribavirine en préventif (et les deux autres ont refusé). Aucun soignant n’a 
développé une FHCC, et la séroprévalence dans le personnel soignant était de 0,53 % donc 
particulièrement basse, permettant aux auteurs de conclure à l’efficacité de ces mesures. 

                                                
50 Un « troisième secteur » correspond à un compartiment liquidien qui se forme souvent brutalement aux dépens du 
compartiment extracellulaire et qui n'est pas en équilibre avec ce dernier. Concrètement, il s’agit d’une extravasation 
vasculaire, responsable d’une fuite capillaire avec des œdèmes majeurs et un risque de collapsus vasculaire. 
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À noter également des données rassurantes quant à la contamination intrafamiliale dans l’étude de 
Gozel et al. où 116 contacts rapprochés à risque vivant au sein du même foyer qu’un cas index 
symptomatique n’avaient présenté aucun signe clinique de FHCC et n’avaient pas séroconverti 
(aucune sérologie positive de FHCC ni en IgM ni en IgG) (Gozel et al. 2014). 
La méta-analyse d’Ergönül et al. (2018) a également mis en évidence que dans des conditions plus 
précaires et avec des mesures d’hygiène non renforcées, le personnel soignant observant de simples 
mesures de prévention et ayant pris la chimioprophylaxie par ribavirine en cas de contact à risque 
avec un patient était protégé avec seulement quatre cas de soignants contaminés sur 55 et zéro 
décès. Le taux de contamination des soignants était de 89 % en l’absence de prise de ribavirine post-
exposition et de 7 % en cas de prise de ribavirine, attestant de l’intérêt de la ribavirine en post-
exposition (Ergönül et al. 2018). 

5.7 Épidémiologie descriptive (humaine et animale) et distribution 
spatio-temporelle de la FHCC 

 
Après une présentation générale de l’épidémiologie de la FHCC à l’échelle mondiale, les situations 
actuelles en Italie, en Espagne, en Turquie, ainsi que dans les pays du Maghreb et d’Afrique de 
l’Ouest seront plus particulièrement étudiées et décrites. L’étude de l’expérience de ces pays est 
particulièrement utile du fait de leur proximité géographique avec la France, de leur expérience face 
aux fréquentes épidémies de FHCC, ou parce qu’ils pourraient constituer une source d’importation 
du CCHFV en France, via les oiseaux migrateurs par exemple (ce risque est analysé plus en détails 
dans le chapitre 4 de ce rapport). Pour chaque pays et lorsque les données sont disponibles, 
l’évolution du nombre de cas humains (en identifiant le public à risque), les données concernant les 
animaux et les tiques, ainsi que les facteurs de risque mis en évidence et les souches du virus en 
présence seront décrits.  
D’après la carte établie par l’Organisation Mondiale de la Santé (OMS) en 2022 (Figure 34), les cas 
humains de FHCC se rencontrent principalement en Asie et plus particulièrement en Turquie, en Iran 
et en Ouzbékistan. Un nombre de cas important est également rapporté dans l’est de l’Europe (Russie 
et Balkans). L’Afrique est également touchée avec des foyers identifiés à l’Ouest (Mauritanie), l’Est 
(Soudan) et en Afrique du Sud. Il s’agit de la maladie transmissible par les tiques qui a la répartition 
géographique la plus vaste, bien que le continent américain et l’Océanie en soient indemnes. Par 
ailleurs, d’après cette carte, aucun cas autochtone de FHCC n'est survenu à ce jour au-delà du 
parallèle de latitude 50°Nord, limite actuelle de distribution des tiques du genre Hyalomma. 
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Figure 34 : Répartition des cas et de la présence du virus de la FHCC dans le monde. 

Source : carte modifiée d’après l’OMS, 2022. En gris : pas de présence avérée de populations de tiques du 
genre Hyalomma, notamment au-delà de 50° de latitude nord ; en blanc : présence de tiques du genre 
Hyalomma ; en jaune : présence du vecteur et sérologie positive ;     : entre 1 et 3 cas de FHCC par an ; en 
orange : 5-49 cas de FHCC par an ; n rouge : plus de 50 cas de FHCC par an.  
 
La carte de répartition des cas humains (Figure 34) peut être mise en relation avec celle des études 
sérologiques réalisées dans la faune sauvage et chez les animaux domestiques publiée par Spengler 
et al. (2016) (Figure 35). 
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Figure 35 : répartition des études sérologiques réalisées sur animaux, avec identification des pays où 

la sérologie s’est avérée positive 
Source : d’après Spengler et al 2016. En vert : séroprévalence nulle ; en bleu : séroprévalence positive ; en 
gris : pas d’analyse rapportée. Il est à noter que l’évolution récente de la situation espagnole décrite dans le 

paragraphe suivant (§ 5.7.1) n’est pas prise en compte dans cette carte. 
  

5.7.1 Situation en Italie et Espagne (pays proches) 

En Italie, très peu d’études ont été réalisées. Aucun cas humain de FHCC n’a à ce jour été rapporté. 
Une étude récente rapporte une séropositivité de 1,89 % chez des bovins de la région de Basilicate 
(Fanelli et al. 2022). Le virus a été identifié sur une nymphe de H. rufipes collectée en cours de 
gorgement sur un oiseau migrateur trans-saharien (Mancuso et al. 2019), sur l’île de Ventotene en 
avril 2017. La souche isolée était de type III (Africa 3). 
 
En Espagne, la situation est différente. Les deux premiers cas de FHCC humains autochtones ont 
été observés en 2016 (Negredo et al. 2017). Le premier casa été vraisemblablement infecté par une 
piqûre de tique dans la province d’Avila (centre-ouest de l’Espagne) (Figure 35). Le second cas est 
survenu via une infection nosocomiale, au contact du premier. Néanmoins, une analyse rétrospective 
sur un cas non élucidé suggère qu’une patiente aurait été infectée par le CCHFV suite à une piqûre 
de tique en 2013 (Negredo et al. 2021). En 2018, un nouveau cas autochtone mortel a été confirmé 
(Negredo et al. 2021), suite à une infection probablement liée à une piqûre de tique dans la région de 
Badajoz (sud-ouest de l’Espagne). Cette même année, une étude prospective sur des patients admis 
aux urgences de l’hôpital de Salamanque pour une fièvre sans diagnostic associé a mis en évidence 
un cas de FHCC (Arteaga et al. 2021). Trois cas humains ont été de nouveau rapportés en 2020 
(dont un fatal) puis deux en 2021 dans la province de Salamanque et dans la région de Bierzo (León). 
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Dans cette dernière région, deux cas, dont un fatal, ont été confirmés chez deux hommes en juillet 
2022 : un chasseur ayant des antécédents de piqûres de tiques et un homme diagnostiqué 
rétrospectivement après décès. Entre 2013 et 2022, un total de 12 cas a donc été confirmé en 
Espagne, dont quatre décès (Figure 36). 
 

 
Figure 36 : Régions où des cas humains de CCHFV ont été observés (triangle) et où des pools de 

tiques positives ont été identifiées en Espagne. 
Source : D’après Ministerio de saludad, 2022 ; en gris : pools négatifs ; en rose et jaune : au moins un pool 

positif. 

 
En 2016, la souche du virus était de type III (Africa 3). En 2018, le virus identifié par Negredo et al. 
(2021) paraît être issu d’un réassortiment, le segment du gène S appartenant au type IV (Africa 4) 
tandis que le génotype identifié par Arteaga et al. (2021) était de type V (Europe 1). 
Dans une étude de séroprévalence menée chez des donneurs de sang dans la province de Castille-
et-Léon entre mai 2017 et 2018, 516 donneurs sains ont été testés, parmi lesquels trois ont présenté 
des IgG positives pour le CCHFV (Arteaga et al. 2020). 
Au sud de l’Espagne, des études sérologiques sur des animaux ont récemment montré de plus fortes 
prévalences d’anticorps contre la FHCC dans la faune sauvage par rapport à la faune domestique 
(Centro de Coordinación de Alertas y Emergencias Sanitaria 2019). Dans une zone où le virus avait 
été identifié chez des tiques, 70 % des échantillons provenant d'animaux sauvages (314 échantillons, 
les espèces ne sont pas précisées mais incluent ruminants, sangliers, lièvres et lapins) étaient positifs 
pour le CCHFV tandis que seuls 16 % des animaux domestiques testés étaient positifs (n=467 : 
bovins, ovins et caprins de plus de six mois). Au nord-est du pays (Catalogne), où a priori seule 
H. marginatum est présente, une séroprévalence comparable (78,57 %; Espunyes et al. 2021) a été 
trouvée sur des Bouquetins ibériques, tandis que la séroprévalence était faible chez les sangliers 
(5/156 animaux) et nulle chez les cerfs élaphes (sur 174 individus) (Espunyes et al. 2021). Des 
chiffres comparables sont mentionnés dans la région de Valence (Espagne), avec en plus une 
séroprévalence de 100 % chez des mouflons (n = 48, Carrera-Faja et al. 2022). Néanmoins, en 
l’absence de contrôle par séroneutralisation ces résultats doivent être interprétés avec précaution. 
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La première identification du virus présent en Espagne, possédant de fortes similarités avec le type 
africain a été réalisée en 2010 chez des tiques adultes de l’espèce H. lusitanicum prélevées sur des 
cerfs élaphes dans la province de Caceres (sud-ouest de l’Espagne) (Estrada-Peña et al. 2012). 
Negredo et al. (2019) ont estimé des prévalences respectives de 3,99 % et 0,42 % chez des individus 
H. lusitanicum et H. marginatum collectées entre 2011 et 2015 sur des ongulés sauvages et 
domestiques dans la région de Caceres (sud-ouest), avec des variations suivant les sites 
échantillonnés et une prévalence nulle pour beaucoup d’entre eux. Plus récemment, les études font 
état de prévalences variables. Moraga-Fernández et al. (2021) rapportent une prévalence individuelle 
de 21 % chez 613 tiques prélevées sur la faune sauvage (cerfs élaphes, sangliers et un daim) dans 
six zones en Espagne. Sánchez-Seco et al. (2022) ont analysé des pools de tiques (4 556 pools 
regroupant 12 584 tiques) prélevées sur des ongulés et estimé une prévalence de 2,9 %, soit 135 
pools positifs. Dans ces trois dernières études, le virus a été identifié majoritairement chez des tiques 
de l’espèce H. lusitanicum se gorgeant sur des espèces sauvages. 
L’identification de la souche montre la même variabilité que pour l’être humain : le génotype identifié 
par (Moraga-Fernández et al. 2021)était majoritairement de type V (Europe 1) tandis que Sánchez-
Seco et al. (2022) ont identifié des souches du type I, III et IV (Africa 1, 3 et 4). 
 

En résumé, outre les cas humains autochtones attestés, les études récentes conduites en Espagne 
invitent à la vigilance pour la France, en raison de la présence avérée du virus au sein de la faune 
sauvage, avec une situation épidémiologique variable dans l’espace et entre les espèces étudiées. 
La faune domestique paraît pour l’heure moins touchée mais également moins étudiée alors que des 
espèces de tiques pourraient introduire le virus dans les élevages. Par ailleurs, il est rapporté peu de 
cas de positivité pour l’espèce H. marginatum, mais un changement dans la prévalence pour cette 
espèce augmenterait les probabilités de survenue de cas humains, car elle est réputée plus agressive 
pour cet hôte. 

5.7.2 Pays fortement touché par l’épidémie : la Turquie 

5.7.2.1 Évolution des cas humains 

Leblebicioglu et al. (2016) ont publié une synthèse sur l’évolution de FHCC en Turquie. Ils font état 
d’une forte croissance des cas humains de 2002 (150), date à laquelle les premiers cas ont été 
observés, à 2008 (1 315), puis d’une lente diminution des cas jusqu’en 2015 (Figure 37Figure 37). 
Ak, Ergönül, et Gönen (2020) rapportent pour les années 2016 et 2017 un nombre de cas respectifs 
de 432 et 343, ce qui confirme une tendance à la diminution. Cette décroissance n’apparaît toutefois 
pas linéaire puisque le ministère de la Santé fait état, au 31 mai 2021, de 243 cas et de 13 décès 
depuis le début de cette même année51. Le taux de létalité apparaît relativement constant entre 2002 
et 2015, à un niveau légèrement inférieur à 5 % (4,79 %, soit 469 décès pour 9 787 cas entre 2002 
et 2015). Ce taux de létalité est inférieur à ce qui est rapporté en général dans la littérature, ce qui 
peut être dû à une meilleure définition des cas, à une meilleure prise en charge des malades, ou 
encore à une différence de virulence des souches du virus en cause (Bente et al. 2013). 
 

                                                
51 https://www.mesvaccins.net/web/news/17501-situation-de-la-fievre-hemorragique-de-crimee-congo-en-turquie  

https://www.mesvaccins.net/web/news/17501-situation-de-la-fievre-hemorragique-de-crimee-congo-en-turquie
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Figure 37 : Évolution des cas de FHCC en Turquie 

Source : Leblebicioglu et al. (2016). Nombre de cas (histogramme bleu, échelle de gauche) et du taux de 
létalité (courbe rouge, échelle de droite) de 2002 à 2015 sur l'ensemble de la Turquie. 

 
Les cas humains sont majoritairement distribués en Anatolie centrale (

 
Figure 38, pour l’année 2008). 
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Figure 38 : Distribution des cas pour l’année 2008 en Turquie  

Source : Leblebicioglu et al. (2016) ; l’incidence est indiquée en nombre de cas pour 100 000 habitants.  
 
D’après l’étude de Duran et al. (2013), les cas concernent principalement, et en ordre décroissant, 
les femmes qui participent activement aux activités agricoles et d’élevage, les agriculteurs et les 
éleveurs, et le personnel médical. 
Par ailleurs, il existe de fortes variations saisonnières des cas de FHCC, qui surviennent 
majoritairement aux mois de mai, juin et juillet (Duran et al. 2013; Sisman 2013; Aker et al. 2015). 
Cette dynamique saisonnière est à relier d’une part à la dynamique des tiques vectrices (actives de 
juin à août, d’après Beyhan, Mungan, et Babur (2016), d’autre part à une plus forte exposition aux 
piqûres de tiques lors des travaux agricoles au printemps et en début d’été. 

5.7.2.2 Séroprévalence dans les populations humaines 

En complément de ces travaux sur les cas survenus, de nombreuses études ont visé à estimer la 
séroprévalence par l’analyse des IgG anti-FHCC chez la population générale (Figure 39). Si on 
excepte l’étude de Yagci-Caglayik et al. (2014), pour laquelle la séroprévalence moyenne était de 
2,3 % avec une valeur maximale de 7,5 % en zone endémique (i.e. province de Yozgat), l’ensemble 
des valeurs se situent entre 10 et 20 %. Pour certaines provinces, les résultats peuvent fortement 
différer entre les auteurs et les années : ainsi, dans la province d’Aydin, Yagci-Caglayik et al. (2014) 
rapportent une séroprévalence de 1,3 %, tandis qu’elles se situent respectivement à 19,6 et 14,4 % 
pour Ertugrul et al. (2012) et Bayram et al. (2017). Par ailleurs, certaines études de séroprévalence 
ont aussi ciblé des populations spécifiques. Ainsi, Ergönül et al. (2006) ont déterminé une 
séroprévalence de 3 % chez des vétérinaires en zone endémique tandis qu’elle était nulle dans les 
zones non endémiques. Temocin et al. (2018) ont estimé une séroprévalence de 2,9 % pour le 
personnel médical en contact avec des patients atteints de FHCC, tandis qu’elle était nulle pour le 
personnel non exposé. 



Anses ● Rapport d’expertise collective  Saisine « n°2020-SA-0039 Hyalomma » 

Version finale  page 138 / 300   Janvier 2023 

 
Figure 39 : Valeur de séroprévalences en population générale pour différentes provinces de Turquie.  

Source : Adapté d’après Yagci-Caglayik et al. (2014) 

 

5.7.2.3 Origine de CCHFV et déterminants de l’émergence de la FHCC en Turquie 

L’introduction du virus en Turquie a pu survenir via la migration d’oiseaux infectés. Leblebicioglu et 
al. (2014) ont collecté des tiques sur des oiseaux au sein d’une zone humide constituant une étape 
pour des oiseaux migrateurs. Ils ont notamment identifié une nymphe du genre Hyalomma testée 
positive par PCR au CCHFV, sur une Rousserolle turdoïde (Acrocephalus arundinaceus). Une autre 
possibilité serait l’introduction via des mouvements illégaux d’animaux, notamment via l’Iran, bien que 
la souche identifiée en Turquie (Europe 1) soit similaire aux souches européennes et russes 
(Zehender et al. 2013; Orkun et al. 2017). 
L’émergence de cas de FHCC à partir de 2002 et l’augmentation du nombre de cas jusqu’en 2008 
peuvent être dus à plusieurs facteurs, notamment d’ordre climatique ou liés à un changement 
d’utilisation des sols (Leblebicioglu et al. 2016). Le climat dans les zones d’Anatolie centrale apparaît 
depuis toujours favorable à la présence de populations de Hyalomma spp. avec des étés chauds et 
secs et des hivers moyennement rigoureux. Néanmoins, les récents changements climatiques ont 
potentiellement augmenté l’aire de répartition des tiques et leur installation dans des zones plus en 
altitude. Certains auteurs (Aker et al. 2015; Doǧan, Çetin, et Eǧri 2009) mettent en évidence une 
corrélation positive entre l’incidence du nombre de cas et l’altitude, en lien avec les conditions 
climatiques, jusqu’à certaines limites (1 340 m dans l’étude de (Doǧan, Çetin, et Eǧri 2009). Ainsi, 
d’après la carte de risque développée par Aker et al. les individus vivant à une altitude supérieure à 
836 m ont un risque supérieur d’être infectés (Aker et al. 2015). L’incidence cumulée de cas de FHCC 
était également positivement corrélée avec des activités agricoles, notamment l’élevage. Ces activités 
liées à l’agriculture, l’élevage et la chasse ont été réduites par le gouvernement turc en Anatolie 
centrale, entre 1995 et 2001, pour des raisons de sécurité. Il s’en est suivi une augmentation de 

Van : 14,4 %
Bayram et al. (2017)

Tokat et Sivas : 12,8 %
Gunes et al. (2009)

Kirklarelli : 10,9 %
Gargili et al. (2011) Artvin : 13,6 %
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l’abondance de la faune sauvage, ce qui a profité aux populations de tiques. À l’issue de cette période, 
lorsque les habitants ont pu reprendre des activités à l'extérieur dans ces zones interdites, l’exposition 
aux piqûres de tiques des êtres humains et des animaux domestiques s’est fortement accrue. 

1.1.1.1 Séroprévalence dans les populations animales 

Mertens et al. (2016) ont analysé 497 échantillons sanguins de ruminants (bovins et ovins) prélevés 
dans sept provinces de Turquie situées au nord du pays, dans une large bande est-ouest, en 2011. 
Ils ont trouvé en moyenne 57 % de sérums positifs en IgG anti-CCHFV par ELISA, avec de fortes 
variations suivant les régions considérées : de zéro (les régions de Erzurum ou Eskisehir) à 85 % et 
87 %, respectivement dans les régions de Yozgat et Tokat (Figure 40). Ces dernières sont identifiées 
comme des zones à forte incidence de cas humains entre 2002 et 2014. 

 
Figure 40 : Distribution de la séroprévalence chez des ruminants dans différentes provinces de 

Turquie. Incidence des cas de FHCC entre 2002 et 2014 dans ces mêmes provinces 
Source : d’après Mertens et al. (2016) 

 
Récemment, Özüpak et Albayrak (2020) ont mis en évidence des différences notables de 
séroprévalences suivant les espèces dans la région endémique de Tokat, allant de 38,5 % chez les 
bovins à 82,8 et 83,3 % pour les caprins et les ovins, respectivement. Des valeurs plus faibles dans 
les populations bovines par rapport aux petits ruminants avaient déjà été signalées par Tuncer et al. 
(2014) dans la région de Marmara avec des valeurs respectives de 13,0 % (bovins), 31,8 % (ovins) 
et 66,0 % (caprins). En revanche, Okur-Gumusova et al. (2020) n’ont pas trouvé d’anticorps chez des 
Buffles d’eau (Bubalus bubalis). 

1.1.1.2 Prévalence chez les tiques 

Les résultats des analyses réalisées sur tiques prélevées sur des animaux ou sur la végétation 
montrent des valeurs très variables. Tekin et al. (2012) ont relevé des taux d’infection au CCHFV de 
l’ordre de 2 % (15/745) chez des tiques prélevées sur divers hôtes et au sol dans la province de 
Tokat. Huit tiques positives sur 228 (3,5 %) de l’espèce H. marginatum ont ainsi été prélevées sur 
des êtres humains (3), des bovins (4) et au sol (1). D’autres tiques positives du genre Hyalomma ont 
été prélevées sur des bovins (H. detritum : 1/145, soit 0,7 %, et H. anatolicum : 1/9 - 11,1 %) et des 
êtres humains (H. turanicum : 2/39, soit 5,1 %). Yesilbag et al. (2013) ont collecté des tiques sur des 
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bovins, des ovins et des caprins au sud de la région de Marmara. Parmi celles-ci, H. marginatum 
représentait 15,4 % des individus, et 7,1 % des pools (constitués des tiques d’une espèce prélevée 
sur le même animal) testés pour cette espèce étaient positifs. À large échelle, Orkun et al. (2017) ont 
analysé 4 283 tiques issues de 10 districts, récoltées sur des animaux, des êtres humains ou en quête 
dans la végétation. Les pools, homogénéisés par rapport à la stase de gorgement et à la taille et 
constitués d’une à 40 tiques d’une espèce prélevées sur le même animal, étaient positifs dans 6,7 % 
et 1,4 % des cas pour H. marginatum et H. excavatum, respectivement. Plus récemment, Akyildiz et 
al. (2021) ont estimé une prévalence de 51,5 % chez 200 adultes H. marginatum en quête analysés 
individuellement et collectés dans la région de Thrace. Cette valeur très élevée est en contradiction 
avec le nombre très faible de cas rencontrés dans cette région à cette période. 
Par ailleurs, de part et d’autre de la frontière turco-syrienne, Siroký et al. (2014) ont collecté 245 tiques 
de l’espèce H. aegyptium sur 38 Tortues grecques. Parmi ces tiques, 74 étaient positives, soit une 
prévalence de 30,2 %. 
 

En résumé, la Turquie apparaît comme une zone endémique vis-à-vis de FHCC avec un nombre de 
cas important et récurrent. Le taux de létalité relativement faible par rapport à ce qui a pu être rapporté 
dans d’autres pays pourrait être lié, au moins en partie, à une bonne prise en charge des malades. 

5.7.3 Pays potentiellement sources d’importation du virus CCHFV en France : 
Maghreb et Afrique de l’Ouest 

Temur et al. (2021) ont publié une revue de la littérature sur l’épidémiologie de FHCC à l’échelle du 
continent africain. Ils ont recueilli et croisé des informations sur les cas rapportés, les analyses 
sérologiques en population humaine et animale, la présence de tiques du genre Hyalomma, plus 
particulièrement H. marginatum et H. rufipes, ainsi que les cas de détection du virus chez les tiques. 
Ils aboutissent ainsi à des tableaux pour les différentes parties du continent africain. Pour ce qui 
concerne l’Afrique de l’Ouest, les données font état de cas récents, notamment au Mali, en Mauritanie 
et au Sénégal (Tableau 16). 
En ce qui concerne le Maghreb, la présence d’anticorps a été détectée en Tunisie chez des patients 
fébriles (5/181) et des travailleurs en abattoirs (2/38) en 2014 (Wasfi et al. 2016). Une étude récente 
dans ce même pays fait état chez les animaux domestiques (bovins, ovins et caprins) d’une 
séroprévalence (sans séroneutralisation) globale de 8,6 % (Zouaghi et al. 2021). Une valeur 
beaucoup plus élevée a été relevée chez des dromadaires (89,7 %, – Bouaicha et al. 2021). Parmi 
les tiques prélevées sur ces animaux, un individu de l'espèce H. impeltatum était positif pour le virus.  
En Algérie, Kautman et al. (2016) ont identifié le virus (AP-92 like strain, Europe 2) chez 28,6 % 
(16/56) des tiques de l’espèce H. aegyptium collectées sur 12 tortues grecques.  
Au Maroc, Palomar et al. (2013) ont identifié le virus sur des tiques H. marginatum collectées sur des 
oiseaux migrateurs (quatre pools sur six étaient positifs). 
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Tableau 16 : Données relatives à la situation de la FHCC en Afrique de l’Ouest 
Source : Temur et al. (2021) 

 
 
Par ailleurs, ces auteurs ont également classé les pays en cinq niveaux d’exposition en fonction des 
données recueillies sur la circulation du virus ou la présence de vecteurs et ont établi une carte du 
continent suivant les niveaux considérés (Figure 41). 
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Figure 41 : Niveaux d’exposition au CCHFV en Afrique 
Source : adapté d’après Temur et al. (2021). Niveau 1 (rouge foncé) : cas de FHCC rapportés annuellement 
via une surveillance établie ; niveau 2 (rouge) : cas de FHCC rapportés de manière irrégulière, en l’absence 
d’une surveillance robuste ; niveau 3 (orange) : pas de cas ni de surveillance robuste mais des données 
positives de sérologie ou de détection dans les tiques ; niveau 4 (jaune) : données de présence de tiques, sans 
surveillance ; niveau 5 (beige) : absence de données. 
 

L’étude de Temur et al. souligne le caractère endémique de la FHCC en Afrique (Temur et al. 2021). 
Le nombre de cas rapportés est sans doute sous-estimé en raison notamment de l’absence d’un 
système de surveillance bien établi et de capacités de diagnostic. 
Par ailleurs, si H. marginatum et H. rufipes constituent des vecteurs majeurs du CCHFV en Afrique, 
certains auteurs ont mis en évidence le rôle potentiel de H. dromaderii (Schulz et al. 2021) et, à un 
degré moindre, de H. impeltatum (Bouaicha et al. 2021). Tous les pays africains sont ainsi infestés 
par au moins une espèce de Hyalomma réputée vectrice du virus de la FHCC. 
Une étude phylogénétique sur un cas rapporté au Sénégal en 2019 a permis d’identifier une souche 
de génotype II, proche de celle identifiée en Mauritanie en 2014 et en Espagne en 2016 (Dieng et al. 
2020). 

En résumé, des cas de FHCC apparaissent très régulièrement à l’échelle du continent africain. 
Certains pays, notamment en Afrique occidentale, sont des zones d’hivernage d’oiseaux dont les 
voies de migration passent par la France métropolitaine, ce qui pourrait augmenter la probabilité 
d’introduction du virus. 
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6 La FHCC en France, situation et évaluation de la 
survenue d’un cas de FHCC sur le territoire 
français 

6.1 La FHCC en France 

6.1.1 Situation actuelle 

Comme présenté dans le chapitre 3, des tiques du genre Hyalomma vectrices du CCHFV sont 
présentes et installées en France. C’est pourquoi, des études à visée de surveillance sont réalisées, 
de manière plus ou moins régulière, afin de rechercher et mettre en évidence une possible présence 
et circulation du CCHFV.  

6.1.1.1 Chez l’humain 

À ce jour, aucun cas humain de FHCC autochtone n’a été rapporté en France. Le territoire est donc 
considéré comme indemne de cette maladie. Cependant, il n’y a eu aucune enquête sérologique 
menée en France chez l’humain. 
Le premier cas importé de FHCC a été documenté en France en novembre 2004, chez une patiente 
qui effectuait régulièrement des séjours au Sénégal où elle se serait infectée (Aupée et al. 2005). 
Quelques jours plus tard, une autre patiente a présenté un tableau similaire. Elle est décédée au 
Sénégal avant son rapatriement (Tanaka, Mikhailov, et Roy 1995). 

6.1.1.2 Dans les tiques 

À partir de 2017, à chaque printemps, des collectes massives de tiques ont eu lieu sur animaux dans 
les différents départements de la zone méditerranéenne.  
Ainsi en Corse, sur 8 051 tiques, dont 2 386 H. marginatum, collectées entre 2016 et 2020 sur 
différents animaux sauvages (sangliers, cerfs, mouflons) et domestiques (bovins, chevaux, ovins), 
dont plus de la moitié sur bovins conduits à l’abattoir, aucune tique n’a été trouvée infectée par le 
virus de la FHCC (Cicculli et al. 2022). Ces tiques ont été testées à l’aide d’une RT-PCR en temps-
réel Pan-Nairovirus (Lambert et Lanciotti 2009) et d’une RT-PCR en temps-réel spécifique de CCHFV 
(Wölfel et al. 2007) pour confirmer la spécificité du résultat. Les autres tiques testées étaient 
Rhipicephalus bursa (n = 4 177), Dermacentor marginatus (n = 839), H. scupense (n = 282), R. 
annulatus (n = 130), R. sanguineus (n = 124), Ixodes ricinus (n = 99) et Haemaphysalis punctata (n 
= 14).  
Sur le continent, 906 tiques H. marginatum, collectées principalement sur chevaux (mais aussi 
quelques-unes sur oiseaux et sangliers), ont été testées pour CCHFV, à l’aide de deux RT-PCR en 
temps-réel spécifiques (Sas et al. 2018; Wölfel et al. 2007), sans aucun résultat positif alors que de 
nombreux autres agents pathogènes, dont le virus West Nile, ont été détectés sur ces mêmes tiques 
(c.). 
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6.1.1.3 Chez les animaux d’élevage 

En Corse, deux enquêtes sérologiques52 ont été réalisées à cinq ans d’intervalle en 2014-2016 et 
2019-2020, sur respectivement 3 890 et 6 070 sérums de prophylaxie annuelle collectés sur bovins, 
ovins et caprins. La sélection des élevages, dans chacun desquels 10 sérums étaient testés, 
permettait une large couverture des communes de l’île (Figure 42). Au terme de ces études, des 
anticorps dirigés contre le virus de la FHCC ont été détectés chez toutes les espèces, avec de plus 
fortes séroprévalences chez les bovins (13-16 %) que chez les petits ruminants (2-3 %) (Grech-
Angelini et al. 2020 ; L.  Vial, Comm. pers.). D’un tiers à près de la moitié des communes testées 
présentaient au moins un animal séropositif, avec une zone à plus forte séroprévalence observée 
dans le nord-ouest de l’île (Figure 42). Au sein de cette zone, une importante hétérogénéité entre 
élevages était toutefois à noter, certains d’entre eux restant indemnes tandis que d’autres de la même 
commune pouvaient avoir 80 % de leurs animaux séropositifs (Grech-Angelini et al. 2020). Il est à 
noter que les résultats de sérologie produits lors de la première enquête (2014-2016) ont été 
confirmés par séroneutralisation53 en laboratoire P4. 
Les animaux trouvés séropositifs présentaient de forts taux d’anticorps pouvant refléter une infection 
récente qui pourrait s’expliquer par une réinfection régulière par le CCHFV survenant chaque année 
au moment du pic d’activité des tiques vectrices du genre Hyalomma. Cette saisonnalité de l’infection 
est d’ailleurs décrite dans tous les pays où le virus est endémique et circule naturellement chez les 
animaux, et est due à la saisonnalité des tiques vectrices (pic d’activité des adultes au printemps) 
(Vial, comm. pers.).  
  

                                                
52 À l’aide du test ELISA (ID Screen CCHF Double Antigen Multi-species, ID.Vet, https://www.id-vet.com), présentant une 
sensibilité de 96,8 % – 99,8 % et une spécificité de 99,8 % – 100 %. 
53 Cette confirmation consiste en la recherche d’anticorps neutralisant spécifiquement l’effet cytopathique de CCHFV sans 
entraver ceux dus à deux autres virus (Hazara et Dugbe) appartenant au même sérogroupe ou à un sérogroupe très proche 
de CCHFV. 

https://www.id-vet.com/
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Figure 42 : Résultats de sérologie FHCC sur bovins, ovins et caprins en 2014-2016 et bovins 

seulement en 2019-2020. Les séroprévalences sont indiquées par communes, de rose pour moins de 5 % à 
rouge foncé si supérieures à 80 %. En gris, les communes non échantillonnées. 

Source : d’après Grech-Angelini, et al. (2020) 

 
À titre de comparaison, en Espagne, une première étude sérologique (non publiée) réalisée sur 
ongulés domestiques a montré des séroprévalences de 16 % dans des zones où des tiques 
Hyalomma ont été trouvées infectées par le CCHFV, et de 4 à 7 % dans des zones où aucune 
infection n’a été détectée dans les tiques Hyalomma, voire où aucune tique Hyalomma n’a été trouvée 
(Centro de Coordinación de Alertas y Emergencias Sanitaria 2019). Le niveau de circulation de 
CCHFV en Corse y semble donc similaire, voire un peu moins élevé. 
Sur le continent, le même type de suivi sérologique a été réalisé entre 2018 et 2020 sur 8 143 sérums 
bovins de prophylaxie annuelle, dans les départements du pourtour méditerranéen acceptant de 
participer à l’étude. Comme en Corse, dans chaque élevage sélectionné, 10 sérums étaient testés. 
Sur huit départements intégrés à l’étude, tous, exceptée la Lozère, ont présenté au moins un animal 
séropositif (Figure 43).  
Toutefois, deux types de profils sérologiques doivent être distingués : 

- des départements ou zones (Pyrénées-Orientales, Hérault, Gard, la petite Camargue à l’ouest 
des Bouches-du-Rhône, Alpes-Maritimes) qui présentent de nombreux animaux séropositifs 
avec plusieurs animaux positifs par élevage (séroprévalence intra-élevage pouvant atteindre 
100 % dans un élevage des Pyrénées-Orientales) ;  

- des départements ou zones (Tarn, Aveyron, reste des Bouches-du-Rhône) qui présentent un 
ou quelques animaux séropositifs, généralement dans des élevages distincts.  

Le premier profil suggère une circulation virale locale comme en Corse, et donc l’installation d’un 
cycle enzootique de transmission entre vertébrés et tiques vectrices. Cependant, les séroprévalences 
par département restent très faibles (0,6 % à 1,03 %), sauf dans les Pyrénées-Orientales (9 %), 
comparées à celles observées chez les bovins corses. Ceci pourrait s’expliquer par l’installation 
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récente et encore en cours de la tique vectrice H. marginatum (§4.3.1), avec de ce fait des 
abondances et une fréquence de piqûre bien plus faibles qu’en Corse.  
Outre le fait que l’on soit probablement sur le front d’expansion de la tique et du CCHFV, le second 
profil sérologique suggère plutôt soit l’existence de faux-positifs, soit la survenue d’une infection 
ponctuelle due à la piqûre d’une tique infectée introduite par un hôte (un oiseau par exemple) à la 
stase nymphale et ayant réussi à se métamorphoser en adulte sur place puis à infester un bovin. 
Parce que la persistance des anticorps CCHFV est a priori assez longue chez les animaux, une 
troisième hypothèse pourrait être qu’il s’agit de bovins déplacés à partir de zones enzootiques où ils 
se seraient infectés préalablement, ces déplacements n’étant pas renseignés à ce jour. 
 

 
Figure 43 : Résultats de sérologie FHCC sur bovins dans huit départements du sud de la France 

continentale. 
Une commune est indiquée en rose dès qu’un animal est détecté séropositif ;es communes en bleu sont 

celles testées mais entièrement négatives ;es encadrés en vert indiquent les départements où une circulation 
virale locale est suggérée et, en orange, ceux où des infections ponctuelles sont supposées sans qu’il y ait de 

circulation virale localement (sauf pour la partie ouest des Bouches-du-Rhône) ; dans les encadrés, sont 
donnés les nombres de sérums testés et trouvés positifs, ainsi que les taux de séropositivité par élevage. 

Source : Vial comm. pers. 

6.1.1.4 Dans la faune sauvage 

En 2022, des enquêtes sérologiques ont été initiées chez la faune sauvage (sangliers, chevreuils, 
mouflons, renards et cerfs élaphes), à partir de sérums préexistants et fournis par la Fédération 
Nationale de la Chasse (FNC), pour ce qui est du continent, et par un projet pilote mené par INRAE 
pour la Corse. Ces échantillons ont été collectés entre 2008 et 2022. À l’aide du même test que celui 
utilisé sur ongulés domestiques, il a été constaté que 46 animaux sur 2 383 présentaient des anticorps 
dirigés contre le CCHFV : trois sangliers sur 755 animaux testés (678 sangliers, huit renards, 28 
mouflons, sept cerfs et 34 chevreuils) dans l’Hérault, quatre sangliers sur 131 testés en Haute-Corse, 
un mouflon sur 104 animaux testés (33 sangliers, sept chevreuils, 58 mouflons et six d’origine 
inconnue) en Lozère, et 39 animaux (huit sangliers, 13 chevreuils, 18 cerfs) sur 558 testés dans les 
Hautes-Pyrénées (Figure 44) (Bernard, in prep). Les résultats de l’Hérault et de la Haute-Corse 
s’expliquent bien par la présence de H. marginatum, d’autant que les positifs de l’Hérault ne sont 
rapportés qu’après 2016, ce qui coïncide avec la période présupposée d’installation de cette tique. 
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Le mouflon positif de Lozère pourrait être soit un faux-positif (la densité optique observée lors du test 
était proche du seuil de positivité établi par le fabricant du test ELISA), soit une infection ponctuelle 
comme décrite plus haut pour les bovins de certains départements du continent ; un déplacement 
naturel ou organisé de cet animal d’une zone où circule CCHFV à la zone où il a été chassé est par 
contre peu probable. Par contre, le cas des Hautes-Pyrénées est plus délicat à interpréter puisque 
de nombreux animaux ont été détectés positifs, et ce dès 2008, alors que la tique H. marginatum est 
supposée absente de cette zone. Enfin, dans cette étude, l’Ardèche (n=30 sangliers et chevreuils), la 
Drôme (n=219 sangliers) et le Gers (n=342 sangliers et chevreuils) étaient totalement négatifs, ce qui 
est cohérent avec l’absence ou la quasi-absence de H. marginatum dans les zones de ces 
départements où les sérums ont été collectés. 
 

 
Figure 44 : Résultats positifs des sérologie FHCC sur des sérums issus de la faune sauvage dans huit 

départements (Haute-Corse non montrée sur la carte) du sud de la France. 
Source : Vial comm. pers. 

 

En résumé, des sérologies positives au CCHFV sont retrouvées chez des animaux 
domestiques et des animaux de la faune sauvage dans des proportions suffisantes pour 
suspecter une circulation virale locale dans plusieurs départements du sud de la France 
(Haute-Corse, Corse-du-Sud, Hautes-Pyrénées, Pyrénées-Orientales, Hérault, Gard, Bouches-
du-Rhône, Alpes-Maritimes). Hormis les départements des Hautes-Pyrénées et Alpes-
Maritimes, les résultats positifs coïncident avec les preuves de la présence de populations 
locales de H. marginatum. Toutefois, les études réalisées jusqu’à ce jour n’ont pas mis en 
évidence la présence du virus dans les tiques H. marginatum collectées, ni dans d’autres 
espèces de tiques collectées sur ruminants domestiques et sauvages. 
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6.1.2 Hypothèses expliquant le contexte épidémiologique 

Les sérologies positives confirmées en séroneutralisation suggèrent qu’un virus de la FHCC circule 
en France. Cependant, l’absence de tiques infectées et de cas humain de FHCC interrogent sur cette 
circulation. Différentes hypothèses peuvent être proposées pour expliquer ces résultats. D’après les 
experts, aucune de ces hypothèses ne permettrait d’expliquer l’ensemble de la situation française 
actuelle. Il n’y a pas forcément d’hypothèse plus valable qu’une autre. Certaines hypothèses peuvent 
s’appliquer dans une zone particulière et être non valables dans une autre zone, plusieurs peuvent 
également se cumuler dans certain(e)s situations ou contextes. 

6.1.2.1 Existence d’un virus CCHFV-like inconnu 

La souche de virus circulant actuellement en France n’ayant jamais pu être caractérisée, une 
première hypothèse serait celle de l’existence d’un virus CCHF-like. Ce virus serait suffisamment 
éloigné de CCHFV pour ne pas être détecté en RT-PCR en temps-réel ciblée, ni même avec une 
PCR pan-Nairovirus (qui cible également les virus Dugbe ou Hazara), expliquant les résultats négatifs 
dans les tiques, mais serait suffisamment proche du CCHFV pour entraîner une réponse immunitaire 
spécifique puisque la sérologie positive à la FHCC et la séroneutralisation chez les bovins montrent 
bien qu’il n’y a pas de réaction croisée avec d’autres Nairovirus.  
Bien que cette hypothèse ne puisse être totalement écartée dans l’état actuel des 
connaissances, les méthodes et outils de détection utilisés semblent suffisamment fiables 
pour qu’il ne lui soit pas accordé trop de poids. 
 

6.1.2.2 Les communautés d’hôtes disponibles en France induisent une circulation à bas bruit 

Selon l’effet de dilution (LoGiudice et al. 2003), si le vecteur, H. marginatum en l’occurrence, plutôt 
ubiquiste, a à sa disposition une grande diversité d’hôtes, certains étant de bons amplificateurs pour 
le CCHFV et d’autres qui ne le sont pas, sa probabilité de se gorger sur un hôte bon amplificateur est 
plutôt faible car il peut infester également des hôtes mauvais amplificateurs. On s’attend donc dans 
ce scénario à avoir une faible prévalence d’infection dans la population de tiques. Toutefois, 
l’abondance des tiques joue aussi, une faible prévalence d’infection appliquée à une population de 
tiques particulièrement abondantes, aboutissant à un nombre absolu important de vecteurs infectés. 
À l’inverse, si la diversité d’hôtes est plutôt faible pour H. marginatum et que ces hôtes disponibles 
sont de bons amplificateurs, la probabilité de se gorger sur un hôte bon amplificateur sera beaucoup 
plus élevée et on observera une hausse de la prévalence de CCHFV dans les populations de tiques. 
D’après Bernard et al. (2022), dans le cycle de transmission naturel supposé en France, les stades 
immatures ont principalement à leur disposition des lagomorphes et des oiseaux. Or, les populations 
de lapins et de lièvres ne sont pas assez conséquentes dans de nombreuses régions françaises où 
H. marginatum est endémique, contrairement à ce que l’on peut observer en Espagne. Les tiques 
immatures se gorgeraient ainsi par conséquent préférentiellement sur les oiseaux, c’est-à-dire sur 
des hôtes réfractaires au virus. De ce fait, la probabilité qu’une tique s’infecte à la stase immature et 
donne un adulte à jeun infecté est supposée faible. Les stades adultes étant ceux qui piquent 
occasionnellement l’être humain, le risque de transmission à l’être humain est lui aussi supposé 
faible ; toutefois, ce risque peut varier en fonction du taux d’exposition de l’être humain aux tiques 
H. marginatum, taux qui est encore inconnu. De la même manière, parmi les hôtes à disposition, du 
moins dans la faune domestique, les adultes de H. marginatum se gorgent a priori préférentiellement 
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sur chevaux qui ne font pas des virémies suffisantes pour réinfecter de nouvelles tiques. De ce fait, 
la probabilité qu’une tique s’infecte à la stase adulte et donne par transmission transovarienne ou 
cofeeding d’autres tiques infectées (si ces modes de transmission sont effectifs dans le contexte local) 
est supposée faible. 

 
Figure 45 : Cycle présumé de transmission enzootique du virus de la FHCC en France impliquant 

H. marginatum et ces différents hôtes vertébrés. 
Source: Bernard et al. (2022). La taille des animaux représente la préférence d’hôte de H. marginatum. La 
capacité de ces animaux à répliquer le virus est indiqué par les signes ‘+’ dans le cas de bon amplificateurs 

du virus et par un signe ‘-‘ dans le cas de mauvais amplificateurs du virus.  
 

Ainsi, la faible prévalence d’infection des tiques peut passer inaperçue si trop peu de tiques sont 
échantillonnées et testées en détection virale, et la transmission aux êtres humains peut être nulle à 
quasi nulle si leur exposition à des vecteurs infectés est extrêmement rare. Par contre, même si le 
contact des ongulés sauvages ou domestiques avec des tiques infectées est aussi rare, la présence 
d’anticorps peut tout de même être détectée puisque ces animaux semblent pouvoir les maintenir 
plusieurs années suite à une piqûre infectante. En comparaison, en Espagne, dans une première 
étude réalisée entre 2013 et 2015, au cours de laquelle 1 333 H. marginatum et 680 H. lusitanicum 
avaient été collectés dans toute l’Espagne sur des ruminants domestiques et dans l’environnement, 
aucune tique n’avait été trouvée infectée par le CCHFV (Palomar et al. 2017), alors que dans ce pays, 
la circulation d’un virus de la FHCC est confirmée et se manifeste par deux à trois cas humains 
chaque été depuis plusieurs années. Il a fallu attendre la collecte de tiques Hyalomma ciblant les 
hôtes préférentiels et supposés bons amplificateurs (i.e. les cerfs élaphes) dans ce pays et les zones 
où des cas humains de FHCC ont été rapportés, pour enfin détecter du virus FHCC (Negredo et al. 
2019; Moraga-Fernández et al. 2021) en Espagne. 

Actuellement, dans le contexte français, les tiques H. marginatum auraient ainsi à leur 
disposition des hôtes potentiellement peu aptes à permettre la multiplication du virus et donc 
à réinfecter de nouvelles tiques vectrices. La probabilité d’infection du vecteur serait assez 
faible au point de ne pas être détectée, ce qui n’empêche pas l’infection régulière des 
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ruminants à leur contact et le portage d’anticorps contre le CCHFV sur le long terme, d’où les 
séroprévalences non négligeables détectées chez ces animaux. 

 

6.1.2.3 Possibilité d’un autre vecteur local  

Les données de séroprévalence présentées ci-dessus (§6.1.1), notamment les sérologies de bovins 
dans les Alpes-Maritimes ou de faune sauvage dans les Hautes-Pyrénées, ne sont pas en cohérence 
avec la distribution connue de H. marginatum. En effet, dans les Alpes-Maritimes, la séroprévalence 
bovine est assez forte (4 %), alors que deux collectes de tiques à cinq ans d’intervalle, en 2017 (118 
tiques collectées sur 121 chevaux dans 13 structures) et 2022 (92 tiques collectées sur 58 chevaux 
et trois vaches dans huit structures), n’ont pas permis de démontrer la présence de H. marginatum. 
Et pourtant, dans ce département, le statut infectieux des animaux vis-à-vis de CCHFV est évolutif. 
Des animaux se positivent d’une année à l’autre tandis que les séropositifs de l’année précédente 
conservent leur statut, avec parfois une densité optique qui augmente. Cela suggère l’existence de 
réinfections permettant de maintenir voire d’augmenter le taux d’anticorps chez les animaux et donc 
une circulation virale locale. 
Dans les Hautes-Pyrénées, un modèle prédictif de distribution de H. marginatum récemment 
développé pour la France suggère que cette espèce ne peut pas s’installer dans ce département (Bah 
et al. 2022). De plus, alors que les stades adultes de H. marginatum sont connus pour pouvoir 
parasiter les sangliers, ils ne sont quasiment jamais rapportés sur cerfs élaphes en Espagne (Moraga-
Fernández et al. 2021) et leur affinité pour les chevreuils est inconnue. Or, la majorité des animaux 
séropositifs dans les Hautes-Pyrénées sont des cerfs élaphes et des chevreuils. 
 
Pour ces deux cas de figure, l’hypothèse de l’existence d’une autre espèce de tique vectrice de 
CCHFV localement pourrait être avancée et nécessite d’être étudiée. D’autres vecteurs potentiels de 
CCHFV sont en effet décrits dans la littérature. Parmi les tiques présentes en France, il y a 
Dermacentor marginatus, chez laquelle une étude russe a mis en évidence une transmission trans-
ovarienne (Kondratenko et al. 1970). Toutefois, cette étude est ancienne et les résultats n’ont a priori 
jamais pu être confirmés, et il n’y a aucune donnée de transmission horizontale pour cette espèce de 
tique. Concernant Rhipicephalus bursa, présente aussi abondamment dans le sud de la France, 
Gargili et al. (2017) suggèrent que sa bio-écologie pourrait en faire un bon vecteur. Toutefois, aucune 
donnée de compétence vectorielle n’existe pour cette espèce de tique. Jusqu’à présent, les 
recherches du CCHFV dans les tiques collectées en Corse, où plus de 4 000 Rh. bursa et 800 
D. marginatus ont été analysées, n’ont pas permis de mettre en évidence d’infection. Dans les pays 
où la FHCC est endémique, du virus a pourtant pu être détecté chez Rh. bursa et D. marginatus, mais 
toujours lorsque ces tiques étaient collectées sur des animaux qui pouvaient s’avérer virémiques. 
 
L’autre hypothèse, qui à ce jour semble la plus probable, serait liée à la présence dans certaines 
régions françaises de H. lusitanicum, considérée en Espagne comme le principal vecteur du virus de 
la FHCC, devant H. marginatum. Les derniers signalements en France dataient des années 1960 
dans le sud-ouest et en Camargue. Depuis, devant l’absence d’observations, on pensait que 
H. lusitanicum avait disparu ou du moins fortement régressé du fait des épizooties de myxomatose, 
le Lapin de garenne étant l’hôte préférentiel des larves et des nymphes de cette espèce. De nouvelles 
introductions de cette tique ont peut-être eu lieu, ou des populations résiduelles ont peut-être persisté 
et, du fait d’une modification des conditions qui leur seraient plus favorables, pourraient être en 
augmentation. Des collectes effectuées en 2020 et en 2022 près de l’étang de Berre ont en effet 
montré la présence de populations installées de H. lusitanicum près de garennes de lapins 
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(Stachurski, Vial et Dusoulier, comm. pers.). Cette tique n’était pas particulièrement recherchée lors 
des collectes de tiques effectuées en France jusqu’à récemment, étant donné que l’on pensait qu’elle 
avait disparu. De plus, son cycle se déroule principalement sur les lapins pour les stades immatures 
et sur les cervidés pour les stades adultes, et non sur animaux d’élevage, ce qui complique son 
observation et sa collecte. 
Dans les Hautes-Pyrénées, cette hypothèse est d’autant plus probable que l’Espagne est proche et 
que ce sont principalement des cerfs élaphes et des chevreuils qui ont été trouvés séropositifs. Pour 
comparaison, en Espagne, H. lusitanicum est trouvé bien plus fréquemment infecté par CCHFV (2 à 
4 %) que H. marginatum (Negredo et al. 2019; Moraga-Fernández et al. 2021), ce qui pourrait 
expliquer que l’on ne détecte pas de virus chez H. marginatum en France. Des études sérologiques 
réalisées sur cerfs élaphes en Espagne ont mis en évidence des séroprévalences de 69 % dans les 
zones où des tiques Hyalomma54 ont été trouvées infectées par CCHFV, 26 % dans les zones où 
aucune infection n’a été détectée dans les tiques Hyalomma présentes, et 3 % là où aucune tique 
Hyalomma n’a été trouvée (Centro de Coordinación de Alertas y Emergencias Sanitaria 2019). Par 
comparaison, dans les Hautes-Pyrénées, la séroprévalence est de 7 %, toutes espèces confondues. 
 
La découverte fortuite de populations de H. lusitanicum en France permet aux experts 
d’envisager fortement l’hypothèse de son implication dans la circulation de CCHFV. Les 
piqûres de cette dernière pourraient être responsables de la transmission virale aux animaux 
vertébrés trouvés séropositifs, sans que le virus soit détecté dans des tiques puisque seules 
des H. marginatum ont été testées pour CCHFV. Des investigations doivent être menées afin 
d’identifier ces potentiels vecteurs. Dans ce sens, Camicas et al. (1994), au Sénégal, avaient 
mis en évidence la cohabitation de plusieurs vecteurs locaux, avec la concomitance de 
vecteurs principaux et secondaires qui maintiennent un cycle de transmission du CCHFV. 

 

6.1.2.4 Une circulation virale localisée induisant un biais d’échantillonnage  

Les études sérologiques ont toutes montré une forte hétérogénéité spatiale, avec des zones voire 
des élevages où le virus semble très bien circuler alors que ce n’est absolument pas le cas dans 
d’autres élevages ou zones proches. Les récentes enquêtes, menées par le Cirad (non publiées) 
dans les élevages bovins séropositifs pour y chercher des tiques, permettent de supposer que les 
estives55 constitueraient des zones favorables à la circulation virale. Des études dédiées doivent être 
conduites pour le prouver. 
Prenons le cas de la Corse où l’élevage bovin est principalement extensif, avec une mise en estive 
très fréquente et une gestion des animaux par lots. Les jeunes génisses ainsi que les vaches ayant 
vêlé tardivement sont conduites dans des zones naturelles en-dessous des estives dès le début du 
printemps. Les vaches qui ont vêlé plus précocement, au printemps ou en hiver, restent quant à elles 
avec leurs veaux dans des pâtures plus basses, proches de l’élevage, et ce n’est que lorsque les 
veaux partent à l’abattoir que les vaches sont menées en estive en mai-juin où elles rejoignent celles 
envoyées plus tôt. Les collectes de tiques testées pour la recherche de CCHFV sont réalisées sur les 
bovins amenés à l’abattoir. Ces tiques proviennent donc de veaux restés proches de l’élevage. À 
l’inverse, les animaux qui sont prélevés pour la prophylaxie annuelle et parmi lesquels on trouve des 
animaux séropositifs pour le CCHFV sont tous allés dans les estives, soit dès le début du printemps 
soit plus tard dans la saison.  

                                                
54 L’espèce n’est pas précisée dans le rapport espagnol et les données n’ont à ce jour jamais été publiées. 
55 Pâturage de montagne exploité en été 
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Dans le sud de la France et en Corse, ces zones d’estives sont des zones naturelles avec du maquis, 
et semblent très favorables à H. marginatum. En outre, en plus des vaches, ces sites hébergent aussi 
de la faune sauvage en abondance telle que des lagomorphes, sangliers et cervidés qui pourraient 
favoriser l’amplification et la transmission virale, voire la présence d’autres vecteurs tels que 
H. lusitanicum, plus inféodée à la faune sauvage. En revanche, ces estives sont peu fréquentées par 
l’être humain, si ce n’est par les éleveurs venant visiter parfois leurs animaux et par les randonneurs. 
La probabilité de transmission de CCHFV à l’être humain resterait donc malgré tout faible dans ces 
zones. À l’inverse, les pâtures près des exploitations présentent certainement de plus faibles 
abondances de tiques, ainsi que des communautés d’hôtes plus pauvres avec de nombreux équins 
qui sont de mauvais amplificateurs viraux ; la circulation virale y est certainement faible voire nulle, 
ce qui expliquerait l’absence de détection virale dans les tiques des veaux restants sur ces parcelles 
et présentés à l’abattoir. Bien que ces zones de basse altitude soient beaucoup plus anthropisées, si 
la circulation virale est faible à nulle, la probabilité de transmission à l’être humain reste très faible. 
 
Il est possible que, dans les zones d’estives qui n’ont à l’heure actuelle jamais été 
échantillonnées pour y rechercher les tiques Hyalomma, le cycle de transmission du CCHFV 
soit favorisé par la coexistence des bovins et d’animaux de la faune sauvage (lagomorphes, 
cervidés, sangliers, etc.). À l’inverse, dans les zones plus basses en altitude et plus humides, 
les densités de Hyalomma seraient moins élevées. De plus, le cycle de transmission n’est pas 
forcément favorisé parce que les tiques se trouvent au contact de communautés d’hôtes, 
comme les chevaux, qui ne permettent pas la circulation virale. Dans les deux cas de figure, 
le risque de transmission à l’être humain reste supposé faible, soit parce qu’il n’est pas 
présent dans les zones où le virus circule, soit parce que le virus est quasi-absent chez les 
populations de tiques qui peuvent l’infester. 

 

6.2 Évolution du risque épidémiologique et évaluation de 
l’émergence de FHCC sur le territoire métropolitain français 

Bien qu’aucun cas humain autochtone de FHCC n’ait à ce jour été déclaré sur le territoire, et que les 
conditions abiotiques et biotiques actuelles en France ne semblent pas favorables à l’émergence et 
à la survenue régulière de cas de FHCC, la modification de certains facteurs pourrait entraîner un 
déséquilibre du contexte actuel et rendre favorables les conditions de survenue d’un cas autochtone 
de FHCC en France. En outre, des facteurs abiotiques et biotiques peuvent façonner l’écologie des 
tiques (dynamique des populations et aire de répartition géographique), et la modification de ces 
facteurs peut avoir des répercussions sur les schémas de distribution, ainsi que sur l’émergence et 
l’incidence de la FHCC. 

Dans le cadre de ce rapport, « l’émergence » est à prendre au sens large du terme, c’est-à-dire 
comme l’augmentation de l’incidence de la maladie dans une population donnée d’une région donnée 
et durant une période donnée, par rapport à la situation épidémiologique habituelle. 
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6.2.1 Identification des facteurs d’émergence de la FHCC dans le contexte 
français 

La sélection des facteurs de risque pour l’émergence de la FHCC a été réalisée en se fondant sur 
des travaux existants ayant identifié des déterminants et facteurs d’émergence de diverses maladies 
infectieuses (Morse 2004; Slingenbergh et al. 2004; Cardoen et al. 2014; Woolhouse et Gowtage-
Sequeria 2005; Lafferty 2009) et les données de la littérature plus spécifiques à l’émergence de la 
FHCC (voir es revues de Chevalier et al. 2004; de la Rocque 2008; EFSA Panel on Animal Health 
and Welfare (AHAW) 2009; Bernard et al. 2022). L’objectif de ce travail n’était pas de définir une liste 
exhaustive des facteurs et déterminants de l’émergence de zoonoses mais d’identifier les facteurs 
les plus communs aux zoonoses et notamment ceux déjà identifiés pour la FHCC. Aussi, les facteurs 
considérés ont été classés en grands domaines, sur la base du modèle de convergence56 (King 
2004) : les facteurs liés au virus de la FHCC, les facteurs liés aux humains et à l’activité humaine, les 
facteurs liés aux hôtes vertébrés et les facteurs liés aux changements globaux. 
Dans un second temps, les experts du GT ont sélectionné, pour chacun des domaines, les facteurs 
considérés comme pertinents au regard de la situation française métropolitaine et des spécificités et 
des connaissances sur la FHCC localement. La terminologie a été modifiée pour définir les facteurs 
de risque et le sens de leurs actions, ceci dans le but de minimiser les problèmes d’interprétation. Les 
facteurs de protection, ou les facteurs sans effets dans le cas de la situation française n’ont pas été 
considérés (ou modifié dans la terminologie pour correspondre à un facteur de risque, le cas échéant) 
dans la suite de l’exercice. Ainsi, 29 facteurs ont au final été considérés dans le cadre de cet exercice 
(voir Tableau 18). 

6.2.2 Hiérarchisation des facteurs d’émergence 

En s’inspirant de la méthode DELPHI57, les experts du GT ont individuellement estimé l’influence de 
ces 29 facteurs de risque sélectionnés, indépendamment de leurs interactions éventuelles. Pour 
évaluer l’influence des divers facteurs sur l’émergence de la FHCC, des scores allant de 0 à 5 ont été 
définis afin de hiérarchiser les facteurs selon leur importance dans l’émergence de la FHCC (Tableau 
17). Un des prérequis à cette évaluation était de considérer Hyalomma sp. présente sur le territoire 
français.  

Tableau 17 : Échelle des scores attribués à chaque facteur de risque 

Note  Influence   Note Influence  

0 pas d'effet 3 modérée 

1 très faible 4 élevée 

2 faible 5 très élevée 
 

                                                
56 Différents modèles ont été proposés pour classer les facteurs de risque. Parmi ceux-ci, le modèle de CONVERGENCE 
concerne particulièrement les zoonoses (ré-)émergentes. Ce modèle classe les facteurs de risque potentiels en grands 
domaines (par exemple, facteurs écologiques et environnementaux, facteurs socio-économiques, facteurs biologiques, etc.) 
au sein desquels les animaux domestiques et sauvages, les humains et l’environnement jouent un rôle. Des facteurs de 
risque spécifiques d’émergence sont contenus dans les domaines. Le terme « convergence » provient du fait qu’il existe 
des rapports d’interdépendance entre les domaines, notamment entre la santé humaine, la santé animale et 
l’environnement, ce qui crée des interfaces et est à l’origine du concept One Health. 
57 La méthode DELPHI est une méthode visant à organiser la consultation d'experts sur un sujet précis, souvent avec un 
caractère prospectif important. 
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Par la suite, les moyennes numériques des scores des experts ont été calculées. Les résultats ont 
été discutés par le GT, notamment pour les facteurs pour lesquels l’écart-type à la moyenne était 
élevé (Tableau 18). Les experts ont ensuite eu la possibilité de modifier leurs votes suite à ces 
discussions et avant leur validation finale. 
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Tableau 18 : Liste des facteurs de risque et de leurs classements selon l’avis des experts en fonction 
de leurs impacts sur l’émergence de la FHCC en France. 

Les 29 facteurs de risques sont classés ci-dessous en fonction de leurs types d’action et hiérarchisés au sein 
de ces catégories par importance de leurs impacts (note moyenne). Le classement, de 1 à 29, reclasse 

l’ensemble des facteurs par ordre d’importance selon l’avis des experts, indépendamment de leur catégorie 
d’action. Les notes d’impact et de classement représentent la moyenne des notes des experts du GT ayant 

noté indépendamment chacun des facteurs. L’écart-type entre les votes est donné à titre d’information. 
 

Facteurs de risque Classement Moyenne Impact 
(note de 0 à 5) 

Ecart-
type 

Augmentation de la densité et de l'aire de répartition des tiques vectrices 
Augmentation de la densité et répartition d'hôtes nourriciers 3 4,20 0,79 

Augmentation de la température estivale 5 4,10 0,99 

Diminution des précipitations estivales 6 3,80 0,63 
Modification de l'occupation des sols favorable aux tiques 
vectrices 8 3,60 1,17 

Diminution de l'humidité 11 3,40 0,84 
Inexistence de méthode de lutte efficace contre les tiques 
Hyalomma 21 2,70 1,16 

Diminution de la présence de prédateurs de tiques 28 1,90 0,99 

Augmentation de la circulation du CCHFV 

Augmentation de la prévalence du CCHFV chez les tiques 1 4,80 0,63 
Augmentation de la prévalence de l’infection dans la faune 
sauvage et chez les animaux domestiques 2 4,30 0,82 

Augmentation de la transmissibilité du virus (virulence) 17 3,00 1,33 
Nouveaux vecteurs (autres espèces de Hyalomma non 
présentes + autres genres) 19 2,90 0,74 

Diminution de l'immunité naturelle des animaux 29 1,80 1,03 
Augmentation du contact être humain-tiques infectées 
Augmentation des activités à risque de piqûre par le vecteur 4 4,20 0,42 
Modification de l'occupation des sols favorable aux contacts 
être humain-tiques infectées 7 3,70 0,95 

Absence de sensibilisation aux mesures de prévention contre 
les piqûres de tique 18 3,00 0,94 

Augmentation des populations réservoir animaux domestiques/sauvages 
Modification de l'occupation des sols favorable aux densités 
de populations d'espèces amplificatrices du CCHFV 10 3,50 1,08 

Augmentation de la cohabitation entre les animaux 
domestiques et la faune sauvage 15 3,11 1,17 

Augmentation de la circulation du virus dans les pays 
limitrophes 16 3,11 0,60 

Augmentation des activités d'élevage en plein air d'espèces 
amplificatrices du CCHFV 20 2,90 0,57 

Augmentation des importations de vertébrés amplificateurs du 
CCHFV (légales ou illégales) 23 2,60 1,26 

Régulation des espèces amplificatrices du CCHFV 24 2,60 0,70 

Élargissement du spectre d’hôte 26 2,30 1,34 
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Facteurs de risque Classement Moyenne Impact 
(note de 0 à 5) 

Ecart-
type 

Diminution des densités de prédateurs de vertébrés 
amplificatrices du CCHFV 27 2,30 1,06 

Mesures de surveillance et de prévention 
Absence de mesures de biosécurité en cas de circulation 
virale 9 3,60 0,97 

Absence/inadaptation d'un système de surveillance animale 12 3,40 0,70 
Absence de mesures de biosécurité aux frontières à partir de 
zones endémiques 13 3,40 1,07 

Absence/inadaptation d'un système de surveillance 
entomologique 14 3,20 0,79 

Absence/inadaptation d'un système de surveillance humaine 22 2,70 0,95 

Absence de vaccin contre l'infection à CCHFV 25 2,40 1,35 

 

 

 

 
Figure 46 : Classement des différents facteurs de risque d’émergence de la FHCC en France selon leur 

ordre d’importance. 
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Les différents facteurs de risque sont classés dans la Figure 46 selon l’ordre d’importance accordé 
par les experts. Ainsi, les facteurs de risque influençant le plus l’émergence de la FHCC en France 
(avec un score moyen supérieur à 4) sont, selon les experts : 

- l’augmentation de la prévalence virale chez les tiques ; 
- l’augmentation de la prévalence de l’infection dans la faune sauvage et chez les animaux 

domestiques ; 
- l’augmentation de la densité et de la répartition des hôtes nourriciers ; 
- l’augmentation des activités à risque de rencontre avec le vecteur ; 
- l’augmentation de la température estivale. 

L’absence de vaccin contre l'infection à CCHFV, la diminution de la présence de prédateurs de tiques, 
l’élargissement du spectre d’hôte et la diminution de l'immunité naturelle des animaux ont quant à 
eux été considérés par les experts comme ayant une influence très faible (scores moyens inférieurs 
à 2).  

Il est important de garder à l’esprit que cette analyse reste un instantané d’une situation présente. 
Les facteurs identifiés peuvent intervenir à des échelles spatio-temporelles restreintes, d’autres sont 
plus globaux. Par ailleurs, de nombreuses interactions existent entre la plupart des facteurs de risque 
pris en compte par les experts, ceci étant inhérent au caractère multifactoriel de l’émergence d’une 
maladie à transmission vectorielle.  

En outre, l’intérêt de ce travail, mené par le GT, concerne l’alerte précoce (« early warning ») de la 
FHCC. En effet dans le cas où l’impact d’un des facteurs de risque considéré ici comme important 
augmenterait, l’attention des gestionnaires de risque devra être aussitôt attirée afin de mettre en place 
des mesures adéquates. Dans notre cas, les tiques du genre Hyalomma étant déjà largement 
distribuées dans la zone méditerranéenne, l’augmentation de la prévalence du CCHFV chez les 
tiques conduirait à une augmentation du contact entre les tiques infectées et l’être humain, et donc à 
l’augmentation de la probabilité de survenue d’un cas de FHCC alors qu’aucune mesure de gestion 
n’est mise en place. C’est pourquoi, des recommandations spécifiques pour les principaux facteurs 
de risques ont été proposées par les experts du GT et viennent s’inscrire dans ce rapport en 
complément des recommandations générales. 

6.3 Évaluation de la probabilité de transmission vectorielle du 
CCHFV à l’être humain en France 

Afin d’évaluer la probabilité de transmission du virus de la FHCC par piqûre de tique sur le territoire 
français, les experts ont estimé qualitativement la probabilité d’exposition de la population à des 
piqûres de tiques infectées. Il a été établi par le groupe d’experts que l’évaluation était faite pour la 
situation actuelle, dans un pas de temps de cinq ans, en se fondant sur les connaissances disponibles 
à la date de publication du présent rapport d’expertise et dans les conditions climatiques actuelles. 
Le Tableau 19 synthétise l’ensemble des éléments contextualisant l’analyse. La caractérisation du 
risque de transmission du CCHFV est fondée sur les données colligées dans ce rapport et sur 
l’analyse du contexte épidémiologique français. 
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Tableau 19: Éléments permettant de réaliser l’évaluation des risques de transmission vectorielle* de 
CCHFV 

Éléments Informations propres à la menace et au contexte évalué 

Population Population française métropolitaine, avec une attention particulière aux 
populations les plus exposées (éleveurs, forestiers, chasseurs, promeneurs, etc.) 

Milieu, lieu Toutes les régions françaises, avec une attention particulière pour les régions 
sous influence du climat méditerranéen 

Temps Dans les cinq années à venir (période 2022 – 2027) 

Agent Le virus de la FHCC 

Événement Transmission ponctuelle saisonnière du CCHFV et transmission vectorielle 
autochtone 

Source Tiques du genre Hyalomma infectées 

Circonstances 
d’exposition 

 Exposition à une souche virale autochtone (circulation virale en France) : 
Exposition au CCHFV par des piqûres de tiques d’espèces vectrices locales ou 
introduites et établies (établissement de cycles de réplication virale sur le 
territoire français) 
 
 Exposition à une souche virale en France issue d’une importation : 
1/ Inoculation du CCHFV par des tiques infectées ayant été introduites par un 
hôte. 
2/ Introduction du CCHFV par des humains ou des animaux infectés à partir de 
pays où il y a de la transmission. 

* s'agissant ici de la transmission vectorielle du virus, celle par les fluides ou les aérosols n’a pas 
été considérée. 

6.3.1 Exposition à une souche virale autochtone (circulation virale en France) 

Le risque actuel de transmission vectorielle du CCHFV dépend de la présence de tiques du genre 
Hyalomma et de leur capacité à transmettre le virus, c’est-à-dire notamment de leur compétence 
vectorielle (qui est avérée), de la densité de leurs populations, de la disponibilité de leurs hôtes 
préférentiels, de leur variations journalières et saisonnières d’activité, et de leur contact avec des 
hôtes réceptifs au virus dont les êtres humains.  

De ce fait, dans les conditions actuelles, la transmission vectorielle n’est envisageable que dans les 
zones colonisées par les vecteurs, c’est-à-dire principalement les zones actuellement à climat et 
végétation de type méditerranéen. H. marginatum et H. lusitanicum sont a priori des vecteurs majeurs 
de CCHFV et leur présence en France semble ainsi favorable à l’apparition d’un cas humain de 
FHCC. En outre, un cycle de transmission virale est supposé déjà exister en France (cf. sérologies 
positives). Toutefois, si l’on considère la capacité vectorielle des Hyalomma spp. françaises, comme 
présentée dans Bernard et al. (2022), les autres conditions locales françaises (hors compétence 
vectorielle, c’est à dire la distribution, l’abondance et les préférences trophiques des tiques) ne sont 
pas forcément favorables à l’émergence de cas humains. Comme présenté ci-dessus (§6.1.2), les 
conditions locales maintiendraient une prévalence d’infection chez le(s) vecteur(s) très faible et de ce 
fait un risque faible d’exposition de l’être humain au virus. Comme évoqué également, une autre 
hypothèse est aussi que ce fonctionnement entraînerait des circulations hyper-localisées de CCHFV 
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dans des zones qui restent encore à définir et pas forcément très fréquentées par l’être humain. 
Cependant, les connaissances actuelles sont encore trop peu avancées sur le contexte français pour 
évaluer complètement cette hypothèse. 

Toutefois, dans les cinq prochaines années, compte tenu de la hausse prévisible des températures 
et des modifications de la pluviométrie, les changements climatiques vont favoriser le développement 
des Hyalomma sp., permettant leur expansion géographique (leur niche écologique va s’étendre à 
des zones à climat de type méditerranéen plus étendues et nombreuses), l’augmentation de leur 
densité (en fonction aussi de l’évolution des densités d’hôtes) et de leur période d’activité. Ces 
modifications, couplées ou non à des changements de pratiques d’élevage et d’utilisation des sols, 
pourraient favoriser le contact tiques/humains. 

6.3.2 Exposition à une souche virale importée en France 

Le risque lié à l’introduction d’une tique, a été évalué dans le chapitre 4 de ce rapport. Pour rappel, 
les voies d’introduction les plus probables étaient, par ordre d’importance, une introduction via les 
oiseaux migrateurs, les importations de bovins ou de chevaux, l’importation de lagomorphes et les 
importations illégales de tortues.  
La tique à la stase adulte est celle qui est connue pour piquer l’être humain. Ainsi, le scénario le plus 
probable pour qu’un être humain s’infecte via une piqûre de tique infectée importée sur le territoire, 
correspond à l’arrivée d’une tique immature gorgée sur un oiseau migrateur, à sa transformation en 
stase adulte puis sa rencontre avec un être humain sur lequel elle va prendre un repas sanguin.  
Pour que cela soit possible, il est nécessaire que les conditions climatiques soient favorables à la 
métamorphose des nymphes. Plus précisément, pour les populations de H. marginatum installées, la 
métamorphose nymphale doit intervenir rapidement, en fin d’été (les nymphes étant disséminées par 
leurs hôtes à partir de fin juin), et être accomplie avant l’automne. Pour les tiques introduites par les 
oiseaux migrateurs en mars, avril ou mai, il y a quelques semaines de plus (mai-juin) pendant 
lesquelles les températures sont suffisantes pour permettre l’accumulation des degrés-jours 
nécessaires à la métamorphose. Ces conditions sont présentes en France, mais aussi dans les pays 
voisins. La présence d’adultes H. rufipes et H. marginatum a ainsi été mentionnée en Allemagne 
(Chitimia-Dobler et al. 2019), en Suède (Grandi et al. 2020), ou encore au Pays-Bas (Uiterwijk et al. 
2021). De plus, avec le réchauffement climatique les périodes de fortes chaleurs favorables à cette 
métamorphose nymphale sont de plus en plus fréquentes et longues. 
En outre, une nymphe de l’espèce H. rufipes infectée par le CCHFV a pu être collectée sur un oiseau 
migrateur en Italie (Mancuso et al. 2019). 

Dans le cas de l’introduction du CCHFV par des humains infectés ou des animaux à partir de 
pays endémiques, pour qu’une possible transmission par piqûre de tique soit possible, le scénario 
le plus probable serait que l’individu infecté (être humain ou animal) soit piqué durant sa phase 
virémique, qui est de courte durée, par une tique du genre Hyalomma immature en France, puis que 
cette dernière se métamorphose en restant infectieuse et pique à la stase adulte un être humain. 

 

Pour conclure, à la lumière des données disponibles et des connaissances actuelles des 
experts, malgré la présence de tiques vectrices du genre Hyalomma et la probable circulation 
du CCHFV en France continentale et en Corse, du fait des conditions locales actuelles qui 
maintiennent une prévalence d’infection chez le(s) vecteur(s) très faible, la probabilité actuelle 
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d’une transmission vectorielle autochtone du CCHFV est considérée comme très faible à faible 
(4 à 5 sur 9) avec une incertitude élevée en France métropolitaine. 

Les introductions de tiques vectrices du genre Hyalomma sp. sur le territoire français via les 
oiseaux migrateurs sont régulières, toutefois la prévalence d’infestation par le genre 
Hyalomma reste très faible comparée à celle du genre Ixodes, commun sur les oiseaux. De 
plus, pour qu’une transmission à un être humain soit possible, la tique doit être infectée, sa 
métamorphose doit avoir lieu (conditions climatiques favorables notamment), elle doit ensuite 
rencontrer un être humain et le piquer sans que celui-ci s’en débarrasse. Ce scénario semble 
peu probable, c’est pourquoi, la probabilité actuelle d’une transmission vectorielle ponctuelle 
suite à l’introduction d’une tique infectée via un oiseau est considérée par les experts comme 
minime (2 sur 9) avec une incertitude moyenne en France métropolitaine. L’introduction de 
tiques via d’autres espèces animales ayant été estimée moins probable, celle du virus par ces 
autres espèces l’est d’autant moins.   
Lorsqu’un animal ou un humain est infecté, la virémie est de courte durée et de fait, la 
probabilité pour qu’une tique s’infecte sur cet animal/humain est très faible ; la probabilité 
actuelle d’une transmission vectorielle ponctuelle via des tiques locales et suite à 
l’introduction d’un hôte infecté est considérée par les experts comme quasi-nulle à minime (1 
à 2 sur 9) avec une incertitude moyenne en France métropolitaine. 
À noter, les probabilités de transmission en abattoir ou nosocomiale n’ont pas été considérées 
dans le cadre de cette expertise. 
Il convient également de noter que dans la situation actuelle, la souche virale circulant sur le 
territoire n’ayant pas été caractérisée au niveau génétique, il serait difficile d’établir l’origine 
et le scénario de la contamination si un cas de FHCC survenait. 
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7 Appréciation de l’exposition aux agents 
pathogènes autres que le CCHFV susceptibles 
d’être transmis par les tiques du genre Hyalomma 
en France 

L’ensemble des agents pathogènes pour lesquels des études ont rapporté des détections d’ADN ou 
d’ARN ou des isolements ou la détection de l’agent pathogène dans des tiques du genre Hyalomma 
sont présentés dans l’Annexe 2. La simple détection du matériel génétique de l’agent pathogène ne 
permettant pas de confirmer sa possible transmission et la compétence vectorielle des tiques 
incriminées (cf. § 2.4), seuls les agents pathogènes pour lesquels il existe des preuves de 
transmission (ou de fortes suspicions) par des tiques du genre Hyalomma ont été considérés par les 
experts dans ce chapitre. 
Devant le peu de données épidémiologiques recensées pour les agents pathogènes considérés dans 
ce chapitre, ainsi que la variabilité des études (méthodes de détection, de collecte, origine 
géographique, saison, etc.), les experts ont apprécié de manière qualitative l’exposition suite à une 
piqûre de tique du genre Hyalomma sur le territoire français, au regard des données de la littérature 
et de leurs connaissances.  
Il est à noter que pour les agents pathogènes des genres Hepatozoon et Hemolivia, des preuves de 
transmission de l’agent pathogène à un nouvel hôte par ingestion du vecteur ont été documentées. 
Toutefois, du fait de la spécificité de cette voie de contamination (pas par piqûre mais par ingestion 
du vecteur), ces agents pathogènes n’ont pas été considérés dans ce chapitre ; ils sont toutefois 
présentés dans l’Annexe 8. 

7.1 Bactéries 

7.1.1 Rickettsia 

7.1.1.1 Généralités  

Les rickettsies sont des bactéries intracellulaires strictes appartenant à l’ordre des Rickettsiales. Les 
espèces de Rickettsia ont été classées phylogénétiquement en quatre groupes principaux : (i) le 
groupe des agents de fièvre pourprée ou fièvre boutonneuse (ou « Spotted Fever Group » – SFG), 
représenté par plus de 20 espèces valides, toutes associées à des tiques, et dont plusieurs ont un 
impact sur la santé humaine (par ex, Rickettsia rickettsii, R. conorii, R. japonica, R. sibirica, R. africae, 
R. parkeri, R. aeschlimannii) ; (ii) le groupe typhus (TG), représenté par deux espèces, R. prowazekii 
et R. typhi, qui sont des agents pathogènes humains transmis respectivement par les poux et les 
puces ; (iii) le groupe transitoire (TRG), qui contient des agents pathogènes humains principalement 
associés aux tiques (Rickettsia australis), aux acariens (R. akari) ou aux puces (R. felis) ; et (iv) le 
groupe « Ancestral » (AG), représenté par plusieurs organismes associés aux tiques (par ex. g., 
R. bellii, R. canadensis) qui n'ont jamais été confirmés comme ayant un pouvoir pathogène pour l’être 
humain ou des animaux (Gillespie et al. 2007; Parola et al. 2013; Diop, Raoult, et Fournier 2019).  
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En Europe, les rickettsioses sont principalement causées par des Rickettsiae SFG transmises par les 
tiques (Merhej et al. 2014). En France, elles sont surtout présentes sur le pourtour méditerranéen 
avec des cas détectés lors de la saison estivale et au printemps, et essentiellement associés à 
R. conorii, responsable de la fièvre boutonneuse méditerranéenne (FBM), R. slovaca qui est le 
principal agent du SENLAT, Scalp Eschar Associated with Neck Lymphadenopathy After Tick bite 58, 
et R. mongolitimonae qui est l’agent de Lymphangitis associated Rickettsia (LAR) (Parola et al. 2013). 
D’autres espèces transmises par les tiques sont aussi retrouvées dans le bassin méditerranéen telles 
que Rickettsia aeschlimannii, R. massiliae, et R. monacensis.  

7.1.1.2 Transmission par des Hyalomma sp.  

Bien que de nombreuses études aient rapporté la détection de rickettsies dans différentes espèces 
de Hyalomma, des preuves de transmission ont été apportées seulement pour R. aeschlimannii. Il a 
ainsi été démontré que R. aeschlimannii peut être transmis de manière transovarienne chez 
H. marginatum (Matsumoto et al. 2004 ; Orkun et al. 2019). Une transmission transstadiale de la 
nymphe à des adultes mâles de H. rupifes a aussi été démontrée (Matsumoto et al. 2004). 
R. aeschlimannii a été initialement isolé de tiques H. marginatum collectées au Maroc en 1992 (Beati 
et al. 1997), puis détecté dans des H. marginatum du Niger, du Zimbabwe et du Mali (Parola et al. 
2001). Cette bactérie est également présente en Algérie et en Egypte, mais également en Turquie et 
en Israël (Maina et al. 2014 ; Lopez-Velez et al. 2015). La présence de R. aeschlimannii a également 
été démontrée chez des tiques Hyalomma spp. d'Europe, des taux d'infection de ces tiques par 
R. aeschlimannii ont ainsi été rapportés en Croatie (64 %) (Punda-Polic et al. 2002), et en Allemagne 
(50 %) (Chitimia-Dobler et al. 2019). En 2018, R. aeschlimannii a été détecté dans une H. marginatum 
retirée du membre postérieur d'un cheval en Autriche (Duscher et al. 2018). La bactérie a aussi été 
trouvée dans 48 des 137 tiques prélevées sur des oiseaux migrateurs en Italie en 2010 et 2011 
(Battisti et al. 2020). 
En France, l’ensemble des tiques H. marginatum collectées en Corse sur des bovins ou des sangliers 
étaient infectées (100 %) par l'agent pathogène humain R. aeschlimannii (Grech-Angelini et al. 2020). 
En Corse, les bovins sont élevés à l'extérieur toute l'année et les traitements acaricides sont rarement 
effectués, ce qui augmente la possibilité d'une large circulation de cette bactérie. Un taux d'infection 
aussi élevé est cohérent avec les taux d'infection de H. marginatum par R. aeschlimannii (> 50 % et 
> 70 %) précédemment rapportés en Corse (Cicculli et al. 2019; Grech-Angelini et al. 2020; Grech-
Angelini et al. 2016).  

7.1.1.3 Clinique 

Le pouvoir pathogène des Rickettsia spp. du groupe SFG chez l’animal n’a pas été démontré et est 
toujours sujet à controverses. Chez l’être humain, la présentation clinique classique des rickettsioses 
se caractérise par l’apparition brutale de fièvre, de céphalées et d’une éruption cutanée, survenant 
deux à quatorze jours après une piqûre par un arthropode infecté. La première rickettsiose humaine 
causée par R. aeschlimannii a été documentée chez un patient français après un voyage au Maroc 
(Raoult et al. 2002). Récemment, le premier cas autochtone de cette infection en Europe a été 
rapporté en Grèce (Germanakis et al. 2013). Un deuxième cas européen d'infection par 
R. aeschlimannii a été décrit en Italie sans signes de type fièvre boutonneuse méditerranéenne mais 

                                                
58 Également appelé DEBONEL (Dermacentor-Borne Necrosis Erythema Lymphadenopathy) ou TIBOLA (Tick Borne 
Lymphadenitis). 
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avec une hépatite aiguë. Chez ce patient, R. aeschlimannii a été détectée par PCR réalisée sur le 
tissu hépatique (Tosoni et al. 2016). 
 
En résumé, les études analysées montrent que H. rufipes et H. marginatum sont vectrices de 
R. aeschlimannii. Cette bactérie circulant d’ores et déjà sur le territoire français où ses vecteurs sont 
également présents, l’exposition à R. aeschlimannii suite à une piqûre de tique de ces deux 
espèces de Hyalomma représente, selon les experts, un risque peu élevé à assez élévé (6 à 7 
sur 9) avec une incertitude faible pour les êtres humains en France. 

7.1.2 Anaplasma et Ehrlichia 

7.1.2.1 Généralités 

La famille des Anaplasmataceae, membre des Rickettsiales, appartient à la sous-classe alpha des 
Proteobacteria organisée en quatre genres : Anaplasma, Ehrlichia, Neorickettsia et Wolbachia 
(Dumler et al. 2001). Toutes les espèces de la famille des Rickettsiaceae sont des bactéries 
intracellulaires obligatoires qui se développent librement dans le cytoplasme de leurs cellules hôtes 
eucaryotes. 
L'anaplasmose est causée par un certain nombre d'agents pathogènes dont A. phagocytophilum, 
A. marginale, A. ovis, A. centrale, A. bovis, A. capra, A. platys et « Candidatus Anaplasma camelii », 
qui sont présents dans le monde entier, en particulier dans les régions tropicales et subtropicales 
(Bakken et Dumler 2015; Ranjbar-Bahadori et al. 2012; Bastos et al. 2015; Sazmand et al. 2019). Les 
Anaplasma spp. sont pathogènes pour diverses espèces animales hôtes (Battilani et al. 2017; 
Sazmand et al. 2019; Karlsen et al. 2020), et A. phagocytophilum est un agent pathogène zoonotique 
chez l’être humain aux États-Unis et en Europe (Doudier et al. 2010). Anaplasma marginale est 
pathogène chez les bovins, avec une large distribution dans les régions tropicales et subtropicales 
(Kocan et al. 2003; M’ghirbi et al. 2016). 
Certaines Ehrlichia spp. ont été identifiées comme pathogènes chez l'être humain, comme Ehrlichia 
chaffeensis qui est à l'origine de l'ehrlichiose monocytaire humaine (Ismail et al. 2010). La nature 
zoonotique de l'ehrlichiose humaine est confirmée par les observations d'infections naturelles chez 
les chiens, les cervidés, les chevaux et les rongeurs (Sainz et al. 2015). 
La preuve de transmission d’Anaplasmataceae par les tiques Hyalomma spp. n’ayant été apportée 
que pour A. marginale, nous n’aborderons ici que cette espèce. Il s’agit de l’espèce la plus pathogène 
parmi les espèces d'Anaplasma bovines, et elle est fréquemment signalée en Amérique du nord et 
du sud, en Afrique, en Asie et en Australie. En Europe, elle est limitée principalement aux pays 
méditerranéens et d'Europe centrale. Au moins 20 espèces de tiques ont été reconnues comme 
vectrices d'A. marginale dans le monde (Kocan et al. 2010). Cependant, jusqu'à présent, seules 
Dermacentor reticulatus et Rhipicephalus (Boophilus) annulatus ont été confirmées comme vectrices 
d'A. marginale en Europe (Zivkovic et al. 2007; Estrada-Peña et al. 2004). Cette bactérie peut aussi 
être transmise soit mécaniquement, soit par des diptères piqueurs hématophages (tabanidés, 
stomoxes). Dans les zones d’enzootie, les diptères piqueurs sont considérés comme les principales 
voies de transmission en raison de la fréquence de l’infection. 
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7.1.2.2 Transmission par des Hyalomma sp.  

Une étude expérimentale ayant comme objectif d'examiner la transmission de deux souches 
d'A. marginale par trois espèces de tiques nourries sur des veaux présentant une bactériémie élevée 
– H. excavatum, Rhipicephalus sanguineus et Rhipicephalus (Boophilus) annulatus – à des veaux 
sensibles, a montré que les souches d'A. marginale pouvaient être transmises efficacement par 
R. sanguineus et avec un succès variable par H. excavatum (Shkap et al. 2009). 

7.1.2.3 Clinique  

Chez les bovins âgés de plus de deux ans, en cas d’infection symptomatique, A. marginale peut 
provoquer une fièvre persistante, une léthargie, un ictère, une perte de poids, un avortement et une 
diminution du rendement laitier, pouvant conduire à la mort si les animaux ne sont pas traités (M’ghirbi 
et al. 2016). Les bovins qui se remettent d'une maladie aiguë peuvent rester porteurs et servent de 
réservoirs pour la transmission à d'autres animaux (Eriks, Stiller, et Palmer 1993). 
 

En résumé, les études analysées montrent que H. excavatum est vecteur d’A. marginale. Hyalomma 
excavatum n’étant pas le vecteur principal de cette bactérie et n’étant pas présent sur le territoire, 
mais pouvant être potentiellement introduit, l’exposition à A. marginale suite à une piqûre de tique 
du genre Hyalomma représente, selon les experts, un risque faible (5 sur 9) avec une 
incertitude faible pour les bovins en France. Il convient toutefois de noter que A. marginale est 
présente et circule en Corse puisqu’elle a été identifiée dans 18 % (2/11) des tiques de l’espèce 
R. (B.) annulatus analysées lors de collectes réalisées sur des bovins (Grech-Angelini et al. 2020). 

7.1.3 Coxiella burnetii 

7.1.3.1 Généralités 

Coxiella burnetii est une bactérie intracellulaire stricte à gram négatif responsable de la fièvre Q. Elle 
appartient à la classe des Gamma Proteobacteria et a initialement été considérée comme une 
rickettsie, et donc nommée Rickettsia burnetii avant d’être récemment exclue de l'ordre des 
Rickettsiales. Elle appartient dorénavant à l’ordre des Legionellales, famille des Coxiellaceae et genre 
Coxiella.  
La fièvre Q est une zoonose présente dans le monde entier. Coxiella burnetii peut infecter un large 
éventail de vertébrés, notamment le bétail, diverses espèces sauvages et l'être humain (Lang 1990; 
Plummer et al. 2018). De nombreux cas humains sporadiques surviennent chaque année dans le 
monde, et des épidémies occasionnelles sont également fréquentes. L'épidémie de fièvre Q de 2007-
2010 aux Pays-Bas a attiré l'attention en raison de son ampleur et de son caractère exceptionnel, 
plus de 4 000 cas humains ayant été signalés (van der Hoek et al. 2012; van Asseldonk, Prins, et 
Bergevoet 2013). 

7.1.3.2 Transmission par des Hyalomma sp.  

De nombreux travaux évoquent seulement la détection d’ADN de C. burnetii dans différentes espèces 
de Hyalomma (Yessinou et al. 2022; Körner et al. 2021; Duron et al. 2015). Outre le fait que cette 
détection ne soit pas une preuve de la transmission possible par les tiques, il faut noter que la plupart 
des travaux publiés ne permettent pas de distinguer C. burnetii des endosymbiontes Coxiella-like 



Anses ● Rapport d’expertise collective  Saisine « n°2020-SA-0039 Hyalomma » 

Version finale  page 165 / 300   Janvier 2023 

présentes dans de nombreuses espèces de tiques. Pour faire la distinction, les études doivent avoir 
indiqué un isolement de la bactérie ou des résultats de séquençage de plusieurs gènes suffisamment 
discriminants (Duron et al. 2015). 
Certains travaux ont néanmoins démontré la transmission transstadiale et transovarienne de 
C. burnetii chez H. lusitanicum (González et al. 2020b) et H. detritum (Pandurov et Zaprianov 1975), 
la transmission transstadiale chez H. aegyptium (Siroký et al. 2010), et la transmission transstadiale 
mais l’absence de transmission du mâle à la femelle lors de l’accouplement chez H. asiaticum (Daiter 
1977). 

7.1.3.3 Clinique  

Chez les animaux, les infections sont généralement asymptomatiques et ne sont pas considérées 
comme un problème en santé animale, sauf chez les ruminants où la fièvre Q est une cause bien 
connue d'avortement (Rousset et al. 2010 ; EFSA, 2010). Chez l'être humain, les infections à 
C. burnetii varient d'asymptomatiques à graves (Raoult et al. 2005 ; Angelakis & Raoult, 2010). Les 
symptômes peuvent aller de légers symptômes grippaux à une pneumonie ou une hépatite. La 
maladie peut également entraîner une endocardite, des infections anévrismales, valvulaires ou 
vasculaires, un syndrome de fatigue chronique, une naissance prématurée ou un avortement, en 
particulier chez les personnes présentant des facteurs de risque de gravité. Bien que rarement 
mortelle, la fièvre Q peut rester très invalidante, même lorsqu'elle est traitée à l’aide d’antibiotiques 
(comme ce fût le cas lors de l’épidémie aux Pays-Bas (van der Hoek et al. 2012; van Asseldonk, 
Prins, et Bergevoet 2013). 
 

La transmission de C. burnetii se fait majoritairement par inhalation d'aérosols contaminés.  
L’exposition à C. burnetii, suite à une piqûre de tique Hyalomma spp. est possible, mais elle 
représente, selon les experts, un risque extrêmement faible (3 sur 9) avec une incertitude 
moyenne pour le bétail et l’être humain en France.  

7.2 Virus autres que CCHFV  

De nombreux virus ont été détectés chez les tiques du genre Hyalomma (détection d’ARN) sans pour 
autant que leur transmission ait été prouvée en laboratoire. C’est le cas notamment des virus du 
genre Orthonairovirus, (famille Nairoviridae) : Tamdy, Meram, Chim, Kupe, Dugbe ; du genre 
Bandavirus (famille Phenuiviridae) : Bhanja ; du genre Cardiovirus (famille Picornaviridae) : Fièvre de 
la vallée Syr-Darya ; du genre Thogotovirus (famille Orthomyxoviridae) : Batken, Wanowrie, Dhori ; 
du genre Orbivirus (famille Sedoreoviridae) : St Croix River Virus ; du genre Orthobunyavirus (famille 
Peribunyaviridae) : Bunyamvera ; du genre Alphavirus (famille Togaviridae) : Forêt de Semliki, Sindbis 
; du genre Flavivirus (famille Flaviviridae) : Chik Ross, Kadam, Forêt de Kyasanur, fièvre 
hémorragique d’Alkhurma, fièvre hémorragique de Omsk ; du genre Orthobunyavirus (famille 
Peribunyaviridae) : Matruh (voir Annexe 2).  
Certains virus ont pu être isolés à partir de tiques Hyalomma spp. (gorgées ou non sur animaux) 
collectées sur le terrain comme les virus Karshi (Flavivirus), Kundal (Coltivirus), Wad Medani 
(Orbivirus), Jingmen tick (Flavivirus), Bahig (Orthonairovirus), Wanowrie (Thogotovirus), Dera Ghazi 
Khan (Orthonairovirus), Dhori (Thogotovirus), Thogoto (Thogotovirus) ; mais, là encore, sans preuve 
directe de transmission.  
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Des essais de transmission transstadiale du virus Dugbe par H. rufipes et H. truncatum après 
inoculation intracœlomique suggèrent qu’il pourrait être transmis par ces tiques (Okorie et Fabiyi 
1979). En revanche, le virus de la Fièvre de la Vallée du Rift (Phlebovirus) n’est pas transmis 
transstadialement par les tiques H. truncatum après gorgement sur animal virémique ni après 
inoculation intracœlomique (Linthicum et al. 1989). Des essais d’infection de H. dromedarii par 
gorgement artificiel avec une large quantité de virus de l’encéphalite à tiques ont montré qu’il se 
multipliait dans les glandes salivaires et les ovaires de ces tiques (Nawrocka 1978). Ces études n’ont 
pas été considérées dans ce rapport comme apportant une preuve suffisante pour démontrer la 
compétence vectorielle des tiques du genre Hyalomma à transmettre ces virus. 
Finalement, la transmission de seulement trois virus par des tiques du genre Hyalomma 
sélectionnées comme d’intérêt pour la France a été formellement démontrée : le virus West Nile, le 
virus de l’Encéphalite équine du Venezuela et le virus de la Peste équine. 

7.2.1 Virus West Nile 

7.2.1.1 Généralités 

La fièvre de West Nile est une maladie zoonotique causée par le virus West Nile (WNV), également 
appelé virus du Nil occidental, appartenant à la famille des Flaviviridae et au genre Flavivirus (Kuno 
et al. 1998). Le WNV appartient au complexe antigénique (ou séro-complexe) de l’encéphalite 
japonaise, dont les membres, tous transmis majoritairement par des moustiques, sont capables de 
provoquer une affection fébrile chez l’être humain, voire une atteinte neurologique. Les différentes 
souches du WNV présentent une large diversité́ génomique et sont classées en neuf lignages 
distincts (Fall et al. 2017). 
Le WNV est très largement distribué au niveau mondial, avec des dynamiques variables selon les 
lignages. Originaire d’Afrique, il s’est répandu en Asie et en Europe grâce aux oiseaux migrateurs. 
Bien que présent en Europe depuis les années 60 (lignage 1), une importante recrudescence de la 
circulation virale a été observée ces dernières années (émergence du lignage 2 qui présente une 
plus grande aptitude à se multiplier chez le moustique). Ainsi, en 2018, le nombre de cas a été 
particulièrement élevé avec 285 cas équins et 1 503 cas humains dans l’Union européenne, soit sept 
fois plus de cas humains qu’en 2017 (Zientara, Beck, et Lecollinet 2020). En France, après avoir été 
identifiée en Camargue en 1962 (Sambri et al. 2013), la maladie a ré-émergé en 2000 dans les 
Bouches-du-Rhône, l’Hérault et le Gard, avec des cas animaux et/ou humains diagnostiqués presque 
chaque année jusqu’en 2006. Une ré-émergence de la circulation virale en 2018 s’est traduite par la 
découverte de 13 cas équins et 27 cas humains. 
Le WNV a un spectre d’hôtes très large (Marra et al. 2003). Les oiseaux sont les hôtes réservoirs 
(Zientara, Beck, et Lecollinet 2020), certains vecteurs faisant office de pont entre les oiseaux et les 
mammifères en se nourrissant sur diverses espèces des deux groupes. L’être humain et le cheval 
sont ainsi des hôtes accidentels ne participant pas au cycle épidémiologique (cul-de-sacs 
épidémiologiques). Le virus est transmis par diverses espèces de moustiques ornithophiles, et 
principalement appartenant au genre Culex (C. pipiens dans le monde et C. modestus en France) 
(Pradier et al.2012). Les pics d’infection en Europe suivent les pics d’activité des moustiques et se 
situent ainsi entre mai et novembre (surtout juillet à septembre). 
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7.2.1.2 Transmission par des Hyalomma sp.  

Le WNV a été occasionnellement détecté (ou isolé) à partir de plusieurs espèces de tiques dont des 
tiques du genre Hyalomma (Hubálek et Halouzka 1999). En conditions expérimentales, les tiques 
H. marginatum ont pu être infectées en se nourrissant sur des lapins virémiques puis ont été capables 
de transmettre le WNV à des hôtes sains (Formosinho et Santos-Silva 2006).  

7.2.1.3 Clinique 

Les signes cliniques peuvent être exprimés chez l’être humain, les équidés et certains oiseaux. 
L’infection humaine est le plus souvent asymptomatique. Cependant, dans 15 à 20 % des cas, des 
atteintes pseudo-grippales sont observées avec fièvre, céphalées, myalgies, arthralgies, nausées, 
vomissements et parfois un exanthème de type papuleux. Des atteintes neuro-méningées de type 
méningite ou méningo-encéphalite sont rencontrées dans 1 % des cas, avec létalité dans près de 
10 % des cas (Hayes et al. 2005). Les manifestations cliniques ne sont observées chez les équidés 
que dans 5 à 20 % des cas, principalement des formes fébriles, des formes neuro-invasives 
(encéphalomyélite) survenant dans 1 à 10 % des cas, la létalité oscillant alors entre 20 et 57 %. Enfin, 
chez les oiseaux, l’infection est généralement inapparente, mais certaines souches virales, très 
virulentes, peuvent occasionner une atteinte nerveuse et une mortalité chez des oiseaux d’espèces 
variées : certaines souches de lignage 1 circulant en Moyen-Orient (Israël), en Europe du Sud, en 
Europe centrale et en Amérique (New York) et de lignage 2 circulant en Europe depuis 2018 (Zientara, 
Beck, et Lecollinet 2020). 
 

En résumé, les études analysées montrent que H. marginatum peut transmettre le WNV. Cependant, 
H. marginatum, n’étant pas le vecteur principal du WNV et le rôle réel des tiques en tant que vecteurs 
du WNV étant à ce jour très incertain, l’exposition au WNV suite à une piqûre de tique du genre 
Hyalomma représente, selon les experts, un risque minime (2 sur 9) avec une incertitude 
moyenne en France.  

7.2.2 Virus de l’encéphalite équine du Venezuela 

7.2.2.1 Généralités 

Le virus de l’encéphalite équine vénézuélienne (VEEV) est l’un des trois virus américains appartenant 
au genre Alphavirus, de la famille des Togaviridae responsable du complexe 
« Méningoencéphalomyélite virale des équidés59 » (MEM). Différents sous-types ont été identifiés au 
sein de l’espèce VEEV, elle-même composante d’un complexe antigénique plus large (« Venezuelian 
equine encephalitis complex ») (Kuhn 2013). Cependant, actuellement, seul le sous-type I constitue 
officiellement l’espèce VEEV, les autres sous-types étant maintenant considérés comme des espèces 
distinctes au sein du complexe antigénique. Parmi ces différents variants, I-AB et I-C sont considérés 
épizootiques, tandis que les I-D, I-E (plus les II, III, IV, V et VI) sont enzootiques et non pathogènes 
pour les chevaux, mais pouvant induire une maladie chez l’humain (Taylor et Paessler 2013; Sharma 
et Knollmann-Ritschel 2019). 

                                                
59 Maladies virales des équidés ayant en commun une expression clinique nerveuse marquée par des troubles méningés, 
encéphalitiques, myélitiques diversement associés. 
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Isolé initialement en 1938 sur un cheval mort d’encéphalite (Kubes et Ríos 1939), puis en 1950 à 
partir de cas humains en Colombie, le virus VEEV est aujourd’hui largement distribué en Amérique 
du Sud, Amérique Centrale, et dans une moindre mesure aux États-Unis (Guzmán-Terán et al. 2020). 
Les réservoirs sont surtout représentés par les rongeurs sauvages (Sigmodontinae) chez lesquels 
des moustiques principalement du genre Culex entretiennent un cycle sylvatique pour les variants 
enzootiques, responsables de cas sporadiques ou de petites épidémies humaines. À partir de ces 
populations, des variants épizootiques peuvent émerger, provoquant de fortes virémies chez les 
équidés qui peuvent alors jouer un rôle d’hôte amplificateur et disséminateur, via des moustiques, et 
entretenir la maladie. Les êtres humains peuvent alors être accidentellement infectés, les taux de 
morbidité et de létalité dépendant de la souche en cause. Certaines observations lors d’épidémies 
urbaines ont permis de suggérer que des populations humaines peuvent développer une virémie 
suffisamment importante pour entretenir le cycle de transmission (Morrison et al. 2008). 
 

7.2.2.2 Transmission par des Hyalomma sp.  

Malgré l’absence de Hyalomma sp. sur le continent américain, une étude s’est attelée à démontrer la 
possible transmission du VEEV par H. truncatum en condition expérimentale (Linthicum et Logan, 
1994). Les auteurs ont pu montrer que des larves de H. truncatum pouvaient s’infecter lors d’un repas 
sanguin sur des cobayes virémiques, que le VEEV se transmettait alors sur un mode transstadial aux 
nymphes et adultes, et que des nymphes étaient capables de transmettre le virus entre cobayes. 

7.2.2.3 Clinique  

Le tableau clinique chez les chevaux est dominé pour la forme aiguë par une atteinte fébrile de l’état 
général associée ou non à des signes cliniques d’encéphalomyélite ou à des troubles encéphalitiques 
(alternance dépression-excitation, voire crises de fureur, avec surdité et cécité partielle ou totale) 
évoluant souvent vers la mort (taux de létalité entre 20 et 80 %) (Taylor et Paessler 2013). Des formes 
suraiguës sont décrites (Walton et al. 1973), associant un syndrome fébrile très marqué avec diarrhée 
et parfois coliques, purpura60 et une mort rapide sans signes nerveux, mais aussi des formes 
subaiguës, et des formes frustes ou inapparentes. Chez l’humain, les signes cliniques évoquent le 
plus souvent un syndrome grippal (confusion fréquente avec la dengue et la grippe). Les 
manifestations neurologiques, incluant désorientation, ataxie, dépression et convulsions peuvent être 
observées chez environ 14 % des patients infectés (le plus souvent des enfants) avec un taux de 
létalité généralement inférieur à 1 % (pouvant aller jusqu’à 10 % lors de cas sévères) (Guzmán-Terán 
et al. 2020). 
 

En résumé, les études analysées montrent que H. truncatum peut transmettre VEEV à des cobayes 
en laboratoire. Hyalomma truncatum n’étant pas le vecteur principal de ce virus et n’étant pas présent 
sur le territoire français, mais pouvant être potentiellement introduit, l’exposition au VEEV suite à 
une piqûre de tique du genre Hyalomma représente, selon les experts, un risque quasi nul (1 
sur 9) avec une incertitude moyenne pour les équidés et les humains en France. 

                                                
60 Le purpura se caractérise par des taches hémorragiques cutanées non effaçables à la vitropression, liées à l'extravasation 
des hématies hors des vaisseaux de la peau traduisant soit une anomalie des plaquettes, soit une anomalie des vaisseaux. 
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7.2.3 Virus de la Peste équine 

7.2.3.1 Généralités 

La Peste équine (ou African Horse Sickness) est une maladie majeure des équidés causée par le 
African horse sickness virus (AHSV), appartenant à la famille des Reoviridae, genre Orbivirus 
(Borden, Shope, et Murphy 1971). Le AHSV constitue un sérogroupe subdivisé en neuf sérotypes 
(Vreede et Huismans 1994). 
En conditions naturelles, le AHSV infecte préférentiellement les équidés et, dans certaines 
circonstances, les chiens, sans pour autant que ces derniers jouent de rôle dans le cycle de 
transmission. Le virus est transmis entre équidés lors de piqûres d’arthropodes hématophages, et 
aux chiens par consommation de viande contaminée61. Des moustiques ont été trouvés infectés 
(Aedes, Culex, Anophèles, etc.), mais le principal vecteur biologique est Culicoides imicola (Mellor 
1993). La peste équine est enzootique au sud du Sahara (du Sénégal à l’Ethiopie et à la Somalie, 
s’étendant au sud jusqu’à l’Afrique du Sud), mais a pu épisodiquement être observée au cours du 
XXe siècle dans d’autres territoires (Proche- et Moyen-Orient, Afrique du Nord, péninsule ibérique), 
et plus récemment en 2020 en Thaïlande et Malaisie, sous formes d’épizooties. 

7.2.3.2 Transmission par des Hyalomma sp. 

Le AHSV a été occasionnellement isolé à partir de tiques de l’espèce H. dromedarii (Mellor 1993). 
Ainsi, (Salama, El-Husseini, et Abdalla 1979; 1980) ont isolé le sérotype 9 de 17 % de 2 089 tiques 
de cette espèce collectée en Egypte. Ces mêmes auteurs ont rapporté la présence du AHSV chez 
des tiques adultes non gorgées qui ont pu par la suite transmettre le AHSV à des dromadaires et des 
chevaux lors d’un repas sanguin. (F. I. Awad et al. 1981) ont également réussi à transmettre le AHSV 
de sérotype 9 de chevaux infectés à des chevaux sains par l’intermédiaire de tiques adultes de 
l’espèce H. dromadarii. Enfin, cette même étude a montré une transmission transstadiale des larves 
aux nymphes et des nymphes aux adultes, mais l’absence de transmission transovarienne. Cette 
capacité d’infection et de persistance transstadiale (sans passage transovarien) a aussi été observée 
par (Dardiri et Brown 1989). 

7.2.3.3 Clinique 

Les chevaux sont très sensibles au virus de la peste équine, la maladie se manifestant sous une 
forme aiguë à suraigüe (avec une forte létalité). Les mulets, bardots et ânes sont beaucoup moins 
affectés, les autres équidés (comme les zèbres, a priori réservoir du virus) ne manifestant aucun 
signe clinique. Le chien est la seule autre espèce animale pour laquelle une infection naturelle létale 
(formes pulmonaires) a été rapportée (Lubroth 1988). 
Après une période d’incubation durant en moyenne de trois à six jours, la maladie survient après une 
poussée fébrile irrégulière et ascendante et évolue sous deux formes principales selon la 
prédominance de l’atteinte pulmonaire ou cardiaque (Zientara, Weyer, et Lecollinet 2015). La forme 
pulmonaire est la plus sévère, elle se manifeste par une congestion des muqueuses, une anorexie, 
des troubles respiratoires marqués accompagnés d’une tachycardie, et conduit le plus souvent à la 
mort par asphyxie (dans plus de 90 % des cas). La forme cardiaque ou œdémateuse se rencontre 
chez les individus plus résistants ou infectés par une souche moins pathogène. Dans ce cas, après 
une poussée fébrile progressive, des œdèmes sous-cutanés apparaissent, s’étendent et deviennent 

                                                
61 Il n’y a pas de preuves de transmission vectorielle pour les chiens. 



Anses ● Rapport d’expertise collective  Saisine « n°2020-SA-0039 Hyalomma » 

Version finale  page 170 / 300   Janvier 2023 

plus ou moins envahissants. Les signes cardiaques apparaissent alors, pouvant conduire à la mort 
(environ 50 % des cas). Enfin, on peut aussi observer des formes mixtes (pulmonaires et 
œdémateuses) souvent létales (environ 70 % des cas), et des formes atypiques de type nerveuses, 
ou frustes, voire inapparentes. 
 
En résumé, les études analysées montrent que H. dromedarii peut transmettre le AHSV. Toutefois, 
H. dromedarii n’étant pas le vecteur principal de ce virus et n’étant pas présent sur le territoire, mais 
pouvant être potentiellement introduit, l’exposition au AHSV suite à une piqûre de tique 
Hyalomma représente, selon les experts, un risque quasi nul (1 sur 9) avec une incertitude 
moyenne pour les équidés en France. 

7.3 Parasites  

Les parasites transmis par des Hyalomma appartiennent aux genres Theileria, Babesia, Hepatozoon 
et Hemolivia. 

7.3.1 Theileria 

7.3.1.1 Généralités 

Les protozoaires du genre Theileria appartiennent à l’ordre des Piroplasmida et à l’embranchement 
des Apicomplexa, et sont transmis par les tiques dures.  
Les maladies associées à l’infection par ces protozoaires sont couramment appelées theilérioses et 
présentent une importance économique majeure en santé animale dans de nombreux pays. Elles 
conduisent à des pertes économiques considérables suite à une surmortalité et à des baisses de 
production chez les ruminants domestiques. À titre d’exemple, l’impact économique de la theilériose 
tropicale à Theileria annulata a été estimé à 498,7 millions de dollars par an en Inde (Rajendran et 
Ray 2014).  
Les Theileria spp. présentent une spécificité assez étroite pour leurs hôtes mammifères et ne sont 
pas zoonotiques (Kumar, Manjunathachar, et Ghosh 2020 ; Yabsley et Shock 2013). Ce sont des 
parasites intracellulaires obligatoires qui se multiplient à l’intérieur des globules blancs (formes 
schizontes dans les lymphocytes et macrophages), puis dans les globules rouges (piroplasmes 
formant des tétrades, souvent en croix de Malte puis formes gamontes) des mammifères infectés 
(Uilenberg 2006). 

7.3.1.2 Transmission par des Hyalomma sp. 

Les tiques du genre Hyalomma sont impliquées dans la transmission de plusieurs Theileria sp. aux 
ruminants et aux chevaux. La reproduction sexuée du parasite a lieu chez la tique chez qui on observe 
une transmission transstadiale de la larve à la nymphe et de la nymphe à l’adulte. La transmission 
transovarienne n’est en revanche pas décrite, il n’y a donc a priori pas de transmission des agents 
d’une génération à la suivante. 
Chez les bovins, certaines espèces du genre Hyalomma sont les vecteurs confirmés de Theileria 
annulata, l’agent de la theilériose tropicale ou theilériose méditerranéenne, endémique en Afrique du 
Nord, en Asie, au Moyen-Orient et dans le sud de l’Europe (Portugal) (Agina et al. 2020). Parmi les 
espèces d’intérêt pour la France, sept sont des vecteurs confirmés : H. anatolicum, H. dromedarii, 
H. excavatum, H. impeltatum, H. lusitanicum, H. rufipes, H. scupense. En Afrique du Nord, les 
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principaux vecteurs sont H. scupense, H. anatolicum, H. dromedarii et H. lusitanicum (Gharbi et al. 
2020). 
 
Chez les petits ruminants, les tiques H. anatolicum sont des vecteurs confirmés de T. lestoquardi 
(également appelé T. hirci), l’agent de la theilériose maligne du mouton et de la chèvre (Yaghfoori, 
Mohri, et Razmi 2017). De l’ADN de T. lestoquardi a été retrouvé dans les tiques H. marginatum 
récoltées sur des petits ruminants sans que le rôle vecteur de cette espèce pour cet agent n’ait pu 
être confirmé expérimentalement. El-Azazy et al. ont évoqué le rôle vecteur potentiel de 
H. impeltatum du fait de la présence de ces tiques sur des moutons infectés en Arabie Saoudite (El-
Azazy, El-Metenawy, et Wassef 2001). Cette theilériose est décrite au Moyen-Orient, en Afrique du 
Nord et de l’Est, en Inde, en Chine, en Asie centrale et dans le sud et l’est de l’Europe62 (Ghafar et 
al. 2020). 
Les tiques du genre Hyalomma sont également impliquées dans la transmission de Theileria ovis, 
responsable d’une theileriose sub-clinique chez les ovins et les caprins en Europe, en Asie et en 
Afrique (Azmi, Al-Jawabreh, et Abdeen 2019). La compétence vectorielle de H. anatolicum pour 
Theileria ovis a été démontrée expérimentalement (Li et al. 2010). Rhipicephalus bursa et 
Haemaphysalis punctata participent également à la transmission de cet agent en zone d’endémie de 
la maladie (Stuen 2020). 
Chez les chevaux, les tiques du genre Hyalomma sont impliquées dans la transmission de Theileria 
equi, un des deux principaux agents de piroplasmose équine avec Babesia caballi. 
L’infection des équidés (chevaux, ânes, mulets et zèbres) par T. equi est décrite dans de nombreuses 
régions du monde, notamment en Amérique centrale et du Sud, en Asie, dans la péninsule arabique 
et en Europe avec une séroprévalence supérieure à 20 % dans de nombreux pays européens (Nadal, 
Bonnet, et Marsot 2021 ;Onyiche et al. 2019). La piroplasmose équine à T. equi est une maladie 
endémique en France (Nadal et al. 2022). Une étude réalisée dans le sud de la France a évalué la 
séroprévalence à 58 % (Guidi et al. 2015). Pas moins de 26 espèces de tiques appartenant aux 
genres Amblyomma, Dermacentor, Haemaphysalis, Hyalomma, Ixodes et Rhipicephalus sont des 
vecteurs suspectés ou confirmés de T. equi aux chevaux (Scoles et Ueti 2015). Parmi les tiques du 
genre Hyalomma, la compétence vectorielle de H. anatolicum, H. dromedarii, H. excavatum et 
H. lusitanicum a été confirmée expérimentalement pour T. equi (Kumar et al. 2007; Zapf et Schein 
1994; Zapf et Schein 2004; Moltmann et al. 1983). 

7.3.1.3 Clinique 

Chez les bovins et les petits ruminants, les infections par T. annulata et T. lestoquardi sont 
responsables d’un syndrome hémolytique grave. Theileria annulata, est considérée comme une des 
espèces de Theileria les plus pathogènes chez les bovins. Trois formes cliniques sont décrites : 
suraiguë, aiguë et atténuée. Les races européennes sont plus susceptibles de développer des formes 
cliniques graves avec un taux de mortalité allant de 40 à 90 %, alors qu’il n’est que de 3 % pour les 
races africaines (Gharbi, Mhadhbi, et Darghouth 2012; Rashid et al. 2018). 
Chez les bovins, la forme suraiguë de l’infection par T. annulata se traduit par une hyperthermie 
d’apparition brutale, une hypertrophie généralisée des nœuds lymphatiques (parfois localisée aux 
seuls nœuds lymphatiques drainant le lieu de fixation de la tique), un ictère franc et des troubles 
nerveux. La mort survient en trois à six jours. La forme aiguë, la plus fréquente, se manifeste par une 

                                                
62 https://www.oie.int/app/uploads/2021/03/theileriosis.pdf 
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lymphadénomégalie le plus souvent généralisée, une hyperthermie, une dysorexie ou une anorexie 
et un abattement pouvant persister pendant 15 jours. Une anémie hémolytique s’installe. Elle peut 
évoluer vers un ictère, une hémoglobinurie, l’observation de pétéchies, de suffusions et 
d’ecchymoses. Une forme atténuée est décrite chez les races autochtones pour lesquels les signes 
cliniques sont similaires mais moins intenses. L’animal peut en réchapper après une convalescence 
plus ou moins longue (Gharbi, Mhadhbi, et Darghouth 2012).  
Chez les petits ruminants, l’infection à T. lestoquardi se manifeste par une forme le plus souvent 
grave, proche de celle observée lors de l’infection par T. annulata chez les bovins. Chez les ovins et 
les caprins, la morbidité est proche des 100 % et la mortalité peut atteindre 46 à 100 % pour les races 
les plus sensibles (Awad et al. 2020). L’infection se manifeste par de l'anorexie, de l'anémie, de la 
fièvre, une hypertrophie des ganglions lymphatiques préscapulaires, une hémoglobinurie, une 
insuffisance cardiaque et peut conduire à la mort (Ghafar, Abbas, et al. 2020). 
L’infection par Theileria ovis est considérée comme bénigne chez les ovins et caprins. Elle se traduit 
le plus souvent par une forme sub-clinique (Al-Hamidhi et al. 2021). 
Chez les chevaux, la piroplasmose équine peut être aiguë, subaiguë ou chronique. La forme aiguë 
se caractérise par une hyperthermie, une baisse de forme, une anorexie ou une dysorexie, une 
tachycardie et une tachypnée, l’apparition de pétéchies et/ou d’œdèmes, une splénomégalie et une 
anémie hémolytique associée à une thrombopénie pouvant conduire à une hémoglobinurie, un ictère 
puis à la mort (Onyiche et al. 2019). L’infection peut se traduire également chez les équidés par des 
troubles digestifs et des avortements (Onyiche et al. 2019). Pour les chevaux qui guérissent de la 
forme aiguë, la maladie peut évoluer vers une forme chronique et les chevaux peuvent rester porteurs 
pauci- ou asymptomatiques et devenir alors réservoirs du parasite (Onyiche et al. 2019; Schnittger et 
al. 2012; Scoles et Ueti 2015). Les manifestations cliniques de la forme chronique, quand elles 
existent, sont dominées par une baisse des performances due à l’anémie (Onyiche et al. 2019; 
Schnittger et al. 2012). 

En résumé, les études analysées montrent que de nombreuses espèces de Hyalomma sont vectrices 
de Theileria dont certaines déjà présentes sur le territoire (theilerioses des équidés), et d’autres 
pouvant être potentiellement introduites (theilerioses des bovins et ruminants). Theileria equi étant 
déjà présente en France mais les stades immatures des Hyalomma présentes en France se 
nourrissant peu sur des équidés, l’exposition à T. equi, suite à une piqûre de tique Hyalomma 
représente, selon les experts, un risque très faible (4/9) pour les équidés en France. En France, 
l’exposition à T. ovis et T. lestoquardi, par une piqûre de tique Hyalomm représente quant à 
elle, selon les experts, respectivement des risques extrêmement faible (3 sur 9) et minime (2 
sur 9), Enfin, l’exposition à T. annulata, par une piqûre de tique Hyalomma représente, selon 
les experts, un risque peu élevé (6 sur 9) en France. L’incertitude liée à ces expositions est 
faible pour l’ensemble des évaluations. 

7.3.2 Babesia 

7.3.2.1 Généralités 

Les protozoaires du genre Babesia, classés en grandes et petites formes, transmis par des tiques 
dures, appartiennent à l’ordre des Piroplasmida et à l’embranchement des Apicomplexa. 
La maladie associée à l’infection est couramment appelée babésiose ou « piroplasmose » pour faire 
référence à l’aspect « en poire » des formes intra-érythrocytaires des parasites. Les Babesia sp. sont 
des parasites intracellulaires obligatoires qui se multiplient uniquement à l’intérieur des hématies des 
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mammifères infectés (Uilenberg 2006). Près de 100 espèces du genre Babesia ont été définies, dont 
plusieurs sont capables d'infecter l’être humain (Chauvin et al. 2009). 
La reproduction sexuée du parasite a lieu chez la tique. Les protozoaires du genre Babesia se 
transmettent d’une stase à l’autre de la tique par transmission transstadiale et de la femelle infectée 
à sa descendance par transmission transovarienne, contrairement aux Theileria sp. (Chauvin et al. 
2009). 
La babésiose est répandue dans le monde entier et représente une menace importante pour les 
humains et les animaux. La maladie, touche les animaux – principalement les bovins, les ovins, les 
caprins, les équidés et les canidés – et les humains (Homer et al. 2000). 

7.3.2.2 Transmission par les Hyalomma sp. 

Des Babesia spp. peuvent être transmis par plusieurs genres/espèces de tiques notamment 
H. rufipes, H. anatolicum, H. scupense, H. dromedarii et H. truncatum pour lesquels des évidences 
de la transmission ont été apportées. De l’ADN de B. bovis, B. ovis, B. bigemina, B. pecorum 
(cervidés), Babesia sp. Tavsan 1, B. microti, B. canis et B. caballi a été détecté dans des tiques du 
genre Hyalomma (Karasartova et al. 2018) sans démonstration formelle de la compétence (Kumar, 
Manjunathachar, et Ghosh 2020; Yabsley et Shock 2013). 
Chez les ruminants, parmi les tiques du genre Hyalomma, H. rufipes est un vecteur confirmé de 
Babesia occultans aux bovins (Gray et De Vos 1981; Ozubek et al. 2020). B. occultans a été décrit 
pour la première fois en 1981 en Afrique du Sud. L’espèce est aujourd’hui endémique dans plusieurs 
pays d’Afrique sub-saharienne et en Afrique du Nord (Ozubek et al. 2020; Ros-García et al. 2011). 
Des foyers ont également été décrits en Russie et dans le sud de l’Europe (Italie, Baléares) (Decaro 
et al. 2013; Ghafar et al. 2020; Ozubek et al. 2020; Ros-García et al. 2012)  
En Chine, Hyalomma anatolicum transmet également aux bovins une espèce de Babesia encore mal 
caractérisée, appelée Babesia U sp. Kashi (Luo et al. 2002). Cette dernière a été isolée à partir d’une 
H. anatolicum, et les auteurs ont montré que H. scupense et H. rufipes63 étaient capables de s’infecter 
sur des bovins parasités et de transmettre le parasite aux stades suivants par transmission 
transovarienne et transtadiale (Luo et al. 2002; 2003; 2005). 

7.3.2.3 Clinique  

L’infection des érythrocytes par les parasites du genre Babesia induit chez l’animal une destruction 
plus ou moins massive des globules rouges. Dans les formes les plus graves, elle est responsable 
d’une anémie hémolytique et de la libération de débris cellulaires et de toxines dans le courant 
sanguin pouvant conduire à des défaillances multi viscérales (Gray, Estrada-Peña, et Zintl 2019). 
Babesia occultans est une espèce considérée comme peu pathogène pour les bovins (Ozubek et al. 
2020) contrairement à certaines autres espèces de Babesia transmises par d’autres genres de tiques 
dures. L’infection par cette dernière peut toutefois se traduire par de l’anémie, une hyperthermie et 
une baisse de production chez les animaux infectés. Les signes cliniques rétrocèdent le plus souvent 
rapidement après administration d’un traitement spécifique (Decaro et al. 2013). 
 
 
 
 

                                                
63 Il convient de noter, que H. rufipes n’est normalement pas présente en Chine, les auteurs l’ayant décrit l’ont probablement 
confondu avec H. marginatum. 
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En résumé, les études analysées montrent que H. rufipes est vecteur de B. occultans. Hyalomma 
rufipes n’étant pas présente sur le territoire, mais étant introduite régulièrement, l’exposition à 
B. occultans suite à une piqûre de tique Hyalomma représente, selon les experts, un risque 
minime (2 sur 9) avec une incertitude moyenne pour les bovins en France. 

 

7.4 Conclusion du chapitre 

 
Outre le virus de FHCC qui a été présenté dans le chapitre 4, de nombreux agents pathogènes 
peuvent être transmis par les tiques du genre Hyalomma. Les éléments présentés dans ce chapitre 
sont résumés dans le tableau ci-après (Tableau 20). Il convient de rappeler que pour les agents 
pathogènes zoonotiques, l’exposition n’est pas équivalente pour les humains et les animaux, les 
humains n’étant de plus jamaisdes hôtes préférentiels pour les tiques du genre Hyalomma. 
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Tableau 20 : Synthèse des appréciations, sur avis d’expert, de l’exposition des hôtes en France des agents infectieux pouvant être transmis par 
les tiques du genre Hyalomma spp. 

Agent infectieux Espèces hôtes 
d’intêret64  

Appréciation de 
l’exposition pour les 
hôtes 
(note de 0 à 9) 

Incertitude 
(de 1 à 4) 

Argumentaire 

Rickettsia aeschlimannii Êtres humains Peu élevée à assez 
élevée (6 à 7/9)  1 

Détecté en France  

Transmission (TO TS) prouvée pour H. marginatum et 
H. rufipes 

Anaplasma marginale Bovins  Faible (5/9) 1 
Détecté en Corse 

Transmission à l’hôte prouvée par H. excavatum, non présente 
en France  

Coxiella burnetii 
(fièvre Q) 

Bétail et êtres 
humains Extrêmement faible (3/9) 2 

Détecté en France 

Transmission (TO, TS) prouvée pour H. lusitanicum, 
H. scupense, H. aegyptium, H. asiaticum 

Transmission à l’hôte par voie vectorielle minoritaire 

Virus West Nile 
Oiseaux, 
équidés, êtres 
humains 

Minime (2/9) 2 

Détecté en France 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. marginatum 

Transmission à l’hôte par les tiques marginale 

Virus de l’encéphalite 
équine vénézuélienne 
(VEEV) 

Equidés, 
rongeurs 
sauvages 

Quasi-nulle (1/9) 2 

Non détecté en France, ni en Europe 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. truncatum 

Transmission à l’hôte par les tiques marginale 

Virus de la Peste équine 
(Peste équine) Equidés  Quasi-nulle (1/9) 2 

Non détecté en France, ni en Europe 
Transmission à l’hôte prouvée pour H. dromedarii 
Transmission à l’hôte par les tiques marginale 

Theileria annulata 
(theileriose tropicale ou 

Bovins  Peu élevée (6/9) 1 Non détectée en France, présent en Afrique du nord 

                                                
64 Hôtes présentant des signes cliniques 
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Agent infectieux Espèces hôtes 
d’intêret64  

Appréciation de 
l’exposition pour les 
hôtes 
(note de 0 à 9) 

Incertitude 
(de 1 à 4) 

Argumentaire 

theileriose 
méditerranéenne) 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. anatolicum, 
H. dromedarii, H. excavatum, H. impeltatum, H. lusitanicum, 
H. rufipes, H. scupense 

Theileria lestoquardi 
(theileriose maligne du 
mouton et de la chèvre) 

Chèvres et 
moutons Minime (2/9)  1 

Non détecté en France, présent en Europe et Afrique du nord 
Transmission à l’hôte prouvée pour H. anatolicum, endémique 
en Afrique du nord  

Theileria ovis (theileriose 
sub-clinique chez les 
ovins et les caprins) 

Chèvres et 
moutons Extrêmement faible (3/9) 1 

Détecté en France 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. anatolicum 

Theileria equi 
(piroplamose équine) Équidés Très faible (4/9) 1 

Détecté en France 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. anatolicum, 
H. dromedarii, H. excavatum, H. lusitanicum 

Babesia occultans 
(babésioses bovines) Bovins Minime (2/9)  2 

Non détectée en France, présent en Europe et Afrique du nord 

Transmission à l’hôte prouvée pour H. rufipes 

TO : transmission transovarienne ; TS : transmission transstadiale 
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8 Surveillance, lutte et prévention 

8.1 Méthodes de surveillance 

8.1.1 Surveillance des tiques en France 

Les objectifs de la surveillance des tiques, sont de déterminer les zones géographiques où une 
espèce donnée de tique est présente et les périodes pendant lesquelles elle infeste ses hôtes, de 
suivre sa progression géographique, d’identifier les espèces infestant les animaux selon la région et 
d’évaluer le pourcentage de tiques infectées par divers agents pathogènes. Cette surveillance peut 
se faire de manière programmée (dite aussi « active ») ou événementielle (passive). La surveillance 
active englobe l’ensemble des activités de collecte des tiques dans l’environnement ou sur les hôtes 
qui peuvent être réalisées de manière plus ou moins standardisée et régulière. La surveillance 
passive, quant à elle, mobilise un ou plusieurs réseaux afin de recueillir des tiques ou des 
signalements de présence ou de piqûre. 
Actuellement, il n’existe pas en France de surveillance active des tiques présentes à l’échelle de tout 
le territoire, quelle que soit l’espèce. Toutefois, divers projets de surveillance ou de recherche sont 
ou ont été mis en place afin de collecter des données à visée de surveillance des espèces de tiques 
présentes en France. Néanmoins, ces recueils de données ne sont soit pas pérennes dans le temps, 
soit réalisés sur des territoires limités et ne sont pas représentatifs de l’ensemble du territoire car 
souvent réalisés dans des lieux proches des laboratoires porteurs de ces projets (Perez et al. 2020). 

8.1.1.1 Surveillance programmée 

Concernant la surveillance des tiques du genre Hyalomma, il existe depuis 2016 une convention entre 
le Cirad et la Direction Générale de l’Alimentation (DGAL) afin de réaliser une surveillance active de 
H. marginatum au sud du territoire national par collecte sur chevaux, ces derniers constituant les 
hôtes domestiques préférentiels des stases adultes de cette tique. Entre 2017 et 2021, 188 structures 
équestres ont été visitées dans 14 départements du sud de la France. Toutefois, ces actions restant 
dans le périmètre de la recherche, elles ne peuvent être pérennes et dépendent des financements et 
des besoins scientifiques du moment. Une réactualisation de ces données est en cours d’analyse 
pour déterminer l’évolution de l’installation de H. marginatum. Enfin, un élevage de chevaux très 
infesté par H. marginatum, situé à la limite de l’Hérault et du Gard, est suivi régulièrement depuis 
2016 pour évaluer la dynamique saisonnière de l’infestation par les tiques adultes (Stachurski, comm. 
pers.). Entre 2016 et 2019, l’infestation des oiseaux présents dans cet élevage par les larves et 
nymphes de la tique a également été étudiée. 

8.1.1.2 Surveillance évenementielle 

Les méthodes de recherche participatives récemment développées, comme CiTIQUE65 pour le 
signalement de piqûres de tiques (sur l’humain ou l’animal) par les citoyens, éventuellement couplé 
à l'envoi des tiques, doivent être considérées comme complémentaires des méthodes de surveillance 

                                                
65 https://www.citique.fr/ 

https://www.citique.fr/
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active de terrain. Elles permettent de couvrir un plus vaste territoire, souvent à l’échelle d’un pays ou 
d’une région, et de détecter plus rapidement d’éventuelles introductions. Elles impliquent toutefois un 
effort important de communication auprès du public, une mise à disposition régulière des nouveaux 
résultats au public, aux autorités de santé et aux acteurs de la recherche. 
Initié en 2017 dans le cadre du plan national contre la maladie de Lyme66, le projet de recherche 
participative CiTIQUE vise à accumuler des informations sur la répartition géographique des piqûres 
de tiques et des agents pathogènes qu’elles transportent (recherches non systématiques), en fonction 
des milieux, de la météorologie et des saisons. Le recueil de signalements de piqûres de tiques se 
réalise via une application smartphone ou directement sur le site internet. Depuis l’initiation du projet 
en 2017, plus de 70 000 signalements de piqûres ont été récoltés et 50 000 tiques sont conservées 
congelées dans une « tiquothèque », unique en France. Sur l’année 2020, parmi les 10 000 envois 
de tiques, sept envois correspondaient à des Hyalomma spp. dont une seule qui avait piqué un 
humain en Corse. 
En collaboration avec le projet CITIQUE, le Cirad projette de développer dès 2022 un module de 
signalement citoyen de la présence de la tique H. marginatum qui sera intégré à l’application 
« signalement tique » déjà existante. Cet outil permettra de surveiller plus aisément et sur une plus 
large zone la diffusion de cette tique invasive en signalant aussi la présence de tiques non piqueuses, 
ce qui n’est actuellement pas recommandé dans l’application. En effet, il est apparu que beaucoup 
de gens repéraient les tiques du genre Hyalomma avant qu’elles ne se fixent (voir ci-dessous).  
Un projet scientifique porté par INRAE, Pirogotick67, fait également appel à la science participative. 
Ce projet portant sur la piroplasmose équine en France et financé depuis 2021 par l’Institut Français 
du Cheval et de l’Equitation, a permis la création d’un réseau sentinelle de structures équestres pour 
rapporter durant deux années le portage de tiques par les chevaux. Il apporte ainsi des informations 
utiles quant à l’installation de H. marginatum dans le sud de la France. En 202168, il y avait 430 
structures impliquées dans le projet, avec plus de 2 000 chevaux sentinelles et près de 12 000 tiques 
collectées (tous genres confondus). 
Des initiatives ponctuelles ont également vu le jour, comme en 2020 où, du fait de la pandémie de 
Covid-19, les collectes sur le terrain n’étaient pas possibles. Le Cirad a alors lancé un appel à 
contribution dans le journal Midi Libre le 14 juin 2020 suite à un article mentionnant l’installation de 
H. marginatum dans la région. Par cet appel, il était demandé aux promeneurs de signaler la présence 
de tiques Hyalomma observées dans la nature ou sur hôtes en envoyant une photographie ou la tique 
directement au Cirad. Cet appel a été largement repris dans la presse écrite (le Dauphiné, la 
Provence, Le Monde, Libération, etc.) et à la radio (France bleue, Radio Classique, France info, RMC, 
etc.), et a permis de collecter plus de 130 témoignages dont 65 certains et 34 probables (Figure 47). 
En 2021, d’autres signalements ont été faits, les personnes observant la « tique aux pattes rayées » 
(alias H. marginatum) pour la première fois trouvant facilement les coordonnées des chercheurs du 
Cirad impliqués dans la surveillance par les articles toujours en ligne sur Internet ou le communiqué69 
du Cirad en date du 19 juin 2020 sur le même sujet. 
 

                                                
66 https://solidarites-sante.gouv.fr/IMG/pdf/plan_lyme_180117.pdf  
67 https://www6.inrae.fr/pirogotick/  
68 Données au 22/06/2021  
69 https://www.Cirad.fr/espace-presse/communiques-de-presse/2020/tique-pattes-rayees   

https://solidarites-sante.gouv.fr/IMG/pdf/plan_lyme_180117.pdf
https://www6.inrae.fr/pirogotick/
https://www.cirad.fr/espace-presse/communiques-de-presse/2020/tique-pattes-rayees
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Encadré 6 : Témoignages de présence de tiques du genre Hyalomma reçus par le Cirad suite à un 
appel à contribution à la population 

 
Figure 47 : Cartes représentant les témoignages de présence de tiques du genre Hyalomma (a) en 

2020 (entre le 11/05 et le 03/0970) et (b) en 2021 (entre le 25/02 et le 11/08).  
En vert : témoignage confirmé de Hyalomma sp. (photos) ou de H. marginatum (échantillons examinés) 
(départements 66, 34, 30, 07, 83) ; en orange : témoignage probable mais non confirmé et très éloigné des 
sites connus pour être infestés ; en rouge : témoignage confirmé de H. lusitanicum; en noir : témoignage 
confirmé de H. marginatum et un mâle H. rufipes.  

En 2021, malgré l’absence d’article de presse incitant le public au témoignage, il y a eu 37 témoignages 
confirmés de H. marginatum (contre 65 en 2020) et deux probables dans le Var et en Ardèche.  

On constate que, pour les deux années, certaines tiques sont éloignées des zones d’endémie ; leur présence 
est potentiellement due à des disséminations de nymphes par des oiseaux migrateurs. 

 

8.1.2 Surveillance des tiques à l’échelle internationale et réseaux de surveillance 

Chaque pays présente un contexte particulier et consacre des ressources variables à la surveillance 
des tiques ou des maladies liées aux tiques. Toutefois, de nombreux pays conduisent une 
surveillance avec des modalités très différentes et non standardisées entre eux, voire diverses au 
sein d’un même pays.  
D’après un récent rapport de l’ECDC, qui a réalisé une enquête auprès des 50 pays membres du 
réseau VectorNet (voir ci-dessous), 33 des 43 pays répondants déclarent avoir un système de 
surveillance pour les tiques (Figure 48 ; European Centre for Disease Prevention and Control 2021). 
Ces systèmes de surveillance sont pour la plupart des systèmes de surveillance passive. Dans le cas 
de la surveillance active, elle est principalement limitée à des échelles locales. Par ailleurs, et à la 
connaissance des experts du GT, aucun système de surveillance de terrain national spécifique aux 
espèces de Hyalomma n’existe actuellement dans des pays où ces populations sont présentes et 
installées. 
 

                                                
70 il y en a eu des signalements rétrospectifs après parution de l’article dans Le Midi Libre 
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Figure 48 : Carte présentant les pays ayant mis en place un système de surveillance des tiques, active 

ou passive, sur la période 2016-2020 parmi les pays membres du réseau VectorNet (50 pays 
concernés) 

En orange foncé, les pays déclarant avoir un système de surveillance (programmé ou événementiel) et en 
jaune, les pays déclarant ne pas avoir de système de surveillance.  

Source : European Centre for Disease Prevention and Control (2021). 

 
En 2014, l’EFSA et l’ECDC ont favorisé la mise en place d’un réseau européen, VectorNet, 
permettant le partage de données sur la distribution géographique de différents groupes de vecteurs 
arthropodes (tiques, moustiques, culicoïdes et phlébotomes) à l’échelle européenne et des pays du 
sud du bassin méditerranéen. Ce projet, initialement prévu pour quatre ans, et actuellement reconduit 
jusqu’en 2023, a pour objectif de cartographier les vecteurs d’importance à l’échelle européenne, dont 
les tiques H. marginatum et H. lusitanicum, de construire un réseau d’experts maintenant à jour ces 
cartes de distribution et de standardiser les méthodes de collecte à l’échelle européenne. Ainsi, de 
manière bisannuelle, l’ECDC publie des cartes de distribution des tiques à l’attention de la 
communauté scientifique et du grand public. Ces cartes sont basées sur les données transmises par 
les experts des différents pays participant au projet VectorNet. Elles ne sont donc pas nécessairement 
exhaustives de l’ensemble des données disponibles au sein de chaque pays. 
D’autres dispositifs de surveillance, bien que ne participant pas à l’effort de surveillance des tiques 
du genre Hyalomma, méritent également une certaine attention, car ils pourraient être mobilisés sur 
le sujet, comme le réseau REMESA (REseau MEditerranéen de Santé Animale) ou pourraient être 
adaptés, comme le réseau MediLabSecure. 
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Le REMESA, REseau MEditerranéen de Santé Animale, est un « cadre commun de dialogue et de 
coopération » créé en 2009 entre 10 pays de la région occidentale de la Méditerranée (Algérie, 
Egypte, Espagne, France, Italie, Libye, Maroc, Mauritanie, Portugal et Tunisie) auxquels se sont 
ajoutés par la suite le Liban, la Jordanie, la Mauritanie, Malte, Chypre et la Grèce. Le réseau a pour 
objectif de favoriser l’échange d’informations sur les maladies animales transfrontalières, le 
renforcement des compétences et des capacités nationales et régionales, ainsi que l’harmonisation 
et la coordination des activités de surveillance, prévention et lutte contre les maladies animales. Les 
maladies vectorielles figurent parmi les maladies considérées par le REMESA comme prioritaires 
pour la région dans les dix prochaines années. Le réseau engage la responsabilité des pays 
membres, il est accompagné sur le plan technique et pour la tenue de son secrétariat par la FAO71 et 
l’OMSA72, et bénéficie du soutien financier de l’UE, de la France, de l’Italie, et de l’Espagne. 
 

Actuellement le REMESA apparaît surtout comme un forum d’échange d’informations entre les 
autorités sanitaires des pays membres sans mises à jour régulières. Un réseau comme le REMESA 
pourrait cependant contribuer à la surveillance des tiques du genre Hyalomma, notamment grâce à 
un soutien financier et humain des pays membres. 

 
Le réseau MediLabSecure73 est un projet de recherche et d’appui à la surveillance des maladies 
virales – humaines et animales – transmises par les moustiques. Il est financé par l’UE depuis 2014 
(phase en cours : 2019-2022) et engage 22 pays du bassin méditerranéen, d’Afrique sahélienne et 
riverains de la mer Noire, soutenus par cinq organismes de recherche européens. Il propose des 
lignes directrices pour harmoniser la surveillance des maladies vectorielles dans le bassin 
méditerranéen, selon une approche « One Health ». Le réseau comprend à la fois des gestionnaires 
de risque et des experts du monde académique. Ses objectifs sont de renforcer la collaboration 
interdisciplinaire et intersectorielle, et de promouvoir les bonnes pratiques dans l’identification des 
cibles de la surveillance, la construction des systèmes de surveillance, la collecte et l’analyse des 
données, la dissémination des résultats de surveillance, l’évaluation des dispositifs, et le partage des 
connaissances. L’objectif finalisé du réseau est la mise en place des actions de surveillance les plus 
efficaces et adaptées à chaque contexte. 

Ce réseau très actif, bien qu’orienté principalement sur les maladies transmises par les moustiques, 
s’intéresse à la marge aux maladies transmises par les tiques. Un renforcement de la thématique au 
sein de ce réseau ou le développement d’un réseau similaire permettrait une meilleure coordination 
de la surveillance des tiques à une échelle internationale.  

8.1.3 Surveillance des agents pathogènes transmis par les tiques 

La circulation des agents pathogènes transmis par les tiques peut être évaluée de différentes 
manières. Il est possible d’utiliser des systèmes de surveillance basés sur les infections qu’elles 
provoquent chez l’humain ou chez l’animal, ou de surveiller la présence des agents directement dans 
les tiques. 

                                                
71 Food and Agriculture Organization 
72 Organisation mondiale de la santé animale 
73 https://www.medilabsecure.com/project.html  

https://www.medilabsecure.com/project.html
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8.1.3.1 Surveillance chez l’être humain 

En France et pour la santé humaine, des systèmes de surveillance spécifiques, coordonnés par 
Santé publique France, existent pour la borréliose de Lyme, la FHCC, l’encéphalite à tiques et la 
tularémie. La borréliose de Lyme fait partie des maladies rapportées par le réseau de médecins 
généralistes volontaires du Réseau Sentinelles74 et les formes hospitalisées sont identifiées via les 
données des bases médico-administratives hospitalières (PMSI75). La FHCC, la tularémie et 
l’encéphalite à tiques sont des maladies à déclaration obligatoire. Chaque cas de ces maladies doit 
être déclaré sans délai, par les cliniciens ou biologistes ayant établi le diagnostic, aux autorités de 
santé régionales qui transmettent ensuite les données anonymisées à Santé publique France. 
Par ailleurs les Centres Nationaux de Référence (CNR) récoltent les informations disponibles 
(identification de cas, surveillance microbiologique) sur divers agents pathogènes transmis par les 
tiques (Borrelia, Rickettsioses, Anaplasmose et TBEV). Concernant la FHCC, le CNR des Fièvres 
Hémorragiques Virales (FHV) participe également à la surveillance épidémiologique de la maladie. Il 
contribue au diagnostic des FHV pour lesquelles il existe très peu de kits de diagnostic 
commercialisés et pour lesquelles un laboratoire de haute sécurité de niveau de sécurité biologique 
4 est requis. À ce jour, les FHV qui ne circulent ni en France ni dans les territoires ultra marins, sont 
considérées comme des viroses d’importation. Une des missions principales du CNR FHV est donc 
d'alerter et de diagnostiquer rapidement et efficacement en présence d'un ou plusieurs patients 
atteints par l'un de ces virus. Outre la surveillance en France, le CNR participe également à la 
surveillance de ces maladies virales émergentes à l’échelon européen et international via de 
nombreux réseaux. 
À ces systèmes de surveillance pérennes peuvent être parfois associées des études ponctuelles ou 
répétées dans le temps comme les études de séroprévalences, recherchant les anticorps spécifiques 
d’un agent pathogène donné en population générale ou dans des populations spécifiques (donneurs 
de sang, populations particulièrement exposées, etc.). À ce jour, aucune étude de séroprévalence 
n’a été réalisée en France pour la FHCC dans la population humaine. 
 

8.1.3.2 Surveillance chez les animaux 

Il n’existe pas en France, de surveillance coordonnée à l’échelle nationale des agents pathogènes 
vectorisés par les tiques chez l’animal. Pour les animaux sauvages et les animaux domestiques, la 
surveillance passive est portée principalement par les vétérinaires praticiens, les groupements 
techniques vétérinaires (GTV), les CNR ou LNR pour certains agents pathogènes, et le RESPE 
(Réseau d’Épidémio-Surveillance en Pathologie Équine). Un réseau de surveillance épidémiologique 
des maladies de la faune sauvage (réseau SAGIR), historiquement mis en place par l'Office national 
de la chasse et de la faune sauvage76 (ONCFS) et la Fédération Nationale des Chasseurs (FNC), 

                                                
74 Le réseau Sentinelles (http://www.sentiweb.fr) (Inserm, Sorbonne Université, Santé publique France) est un réseau de 
recherche et de veille en soins de premiers recours (médecine générale et pédiatrie) en France métropolitaine. Créé en 
1984, son objectif principal est la constitution d’une grande base de données en médecine générale et en pédiatrie, à des 
fins de veille sanitaire et de recherche. Il fonctionne avant tout grâce aux médecins généralistes et aux pédiatres libéraux 
qui le constituent. 
75 Programme de médicalisation des systèmes d’information 
76 Depuis le 1er janvier 2020, l’Office français de la biodiversité (OFB) est un établissement public, né de la fusion de l'Agence 
française pour la biodiversité (AFB) et de l'Office national de la chasse et de la faune sauvage (ONCFS), dédié à la 
sauvegarde de la biodiversité. Il est chargé de la protection et la restauration de la biodiversité dans l’Hexagone et en Outre-
mer. 
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répertorie les maladies liées aux tiques et surveille les mortalités anormales chez la faune sauvage 
dont les oiseaux. 
Tout comme en santé humaine, des études ponctuelles sont par ailleurs réalisées dans le cadre de 
projets de recherche portés par différents instituts, agences, universités et écoles travaillant sur ces 
thématiques à l’échelle nationale (INRAE, Cirad, les écoles nationales vétérinaires – EnvA, VetAgro 
Sup, Oniris, ENVT–, Anses, CNRS, CNR Borrelia, etc.).  

8.1.3.3 Surveillance chez les tiques 

Chez les tiques, il n’existe pas de plan de surveillance pour l’estimation et le suivi dans le temps de 
la prévalence des agents pathogènes vectorisés à l’échelle nationale. Cependant, des études portées 
par les diverses structures de recherche citées ci-dessus ont été réalisées sur les territoires français 
(Perez et al. 2020). Ces projets portent sur des études transversales, sur des suivis temporels ou 
longitudinaux. Des projets de recherche concernant les tiques Hyalomma spp. sont menés en France 
et portés principalement par les équipes de recherche du Cirad, d’INRAE et de l’Université de Corte. 
Par exemple, une étude réalisée en Corse a analysé les tiques infestant le cheptel bovin, ainsi que 
leur cortège d’agents pathogènes (Grech-Angelini et al. 2020). Les tiques récoltées par le programme 
CiTIQUE peuvent également faire l’objet de détections d’agents pathogènes mais le système est à 
ce jour peu optimisé pour la détection de virus. 
 

En résumé, sur les méthodes de surveillance : 
La surveillance des tiques (qu’elle soit programmée ou événementielle) est un élément essentiel 
d’anticipation des risques d’émergence. Ceux-ci doivent être suffisamment sensibles pour détecter 
une potentielle circulation d’agents pathogènes avant l’émergence des premiers cas chez l’humain 
ou l’animal. Cela revêt une importance particulière dans le cas de la FHCC pour laquelle aucun cas 
humain autochtone n’a pour l’instant été diagnostiqué en France. De plus, pour les virus, une 
détection chez les tiques peut aussi permettre l’identification de souches virales en circulation, ce qui 
est précieux lorsqu’une virémie faible chez l’humain et l’animal ne le permet pas. Enfin, la surveillance 
est indispensable pour orienter la lutte anti-vectorielle et évaluer son efficacité. 

8.2 Méthodes de lutte contre les tiques 

À l’heure actuelle, la lutte anti-vectorielle est basée sur un ensemble de mesures de contrôle que l’on 
regroupe sous la notion de lutte intégrée. Cette lutte intégrée est l'application rationnelle d'une 
combinaison de mesures chimiques, physiques, biologiques, écologiques ou ayant recours à une 
sélection de populations animales moins sensibles, pour maintenir la présence des vecteurs en 
dessous d’un seuil à partir duquel apparaissent un risque de transmission d’agents pathogènes ou 
une perte économique inacceptables. Bien qu’à ce jour la lutte chimique reste prépondérante contre 
les tiques, cette notion de lutte intégrée tend de plus en plus à s’appliquer aussi à la lutte contre ces 
ectoparasites. Nous détaillons ici les différentes méthodes de lutte envisageables contre les tiques 
en général avec un état des lieux de ce qui est envisagé ou appliqué dans différentes régions du 
monde vis-à-vis des Hyalomma sp. 
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8.2.1 Lutte chimique 

Contrairement à ce qui peut parfois être fait contre les moustiques par exemple, on ne réalise pas 
d’épandage de molécules chimiques dans l’environnement pour éliminer les tiques ; ceci à la fois 
pour des raisons évidentes d’atteinte à l’environnement, mais aussi car les sites de ponte des tiques 
sont difficilement atteignables, et car, en ce qui concerne les tiques qui affectent la santé humaine, la 
lutte est essentiellement axée sur l’évitement du contact entre tiques et êtres humains. Ainsi, les 
acaricides sont quasi exclusivement utilisés chez les animaux et appliqués directement sur l’hôte que 
l’on cherche à protéger/débarrasser de l’infestation par les tiques. Chez les animaux de rente, 
l’application est effectuée soit par aspersion/pulvérisation ou passage dans des bains contenant des 
formulations aqueuses d’acaricides, soit par traitement topique sur le dos (avec un produit pour-on). 
Exceptionnellement, en cas d’infestation massive d’une exploitation par des tiques endophiles, 
l’application d’acaricides sur les murs des étables peut être recommandée. Néanmoins, dans le cas 
de H. scupense par exemple, cette technique est peu efficace car les nymphes pénètrent 
profondément dans les fissures et les crevasses (Gharbi et Darghouth 2014). 
L’usage des acaricides remonte à la fin du XIXe siècle, suite à la mise en évidence de l’efficacité, 
chez le bétail, de bains contenant des dérivés arsenicaux pour éliminer R. microplus (Angus 1996). 
Des molécules de synthèse organochlorées telles le DDT77, le lindane et le toxaphène firent ensuite 
leur apparition dans les années 1950. Comme pour les dérivés arsenicaux, ces molécules ont dû être 
rapidement remplacées à cause de l’apparition de populations de tiques résistantes, de leur toxicité, 
et de leur fort impact négatif sur l’environnement. Il en a ensuite été de même des organophosphorés 
(chloropyrifos, coumaphos, diazinon, malathion, éthion, etc.) découverts et utilisés à partir des années 
1960 (George 2000). Les pyréthrinoïdes (deltaméthrine, perméthrine, fluméthrine, etc.), qui inactivent 
les canaux sodiques, ont ensuite été utilisés à partir du milieu des années 1970 (Mehlhorn et al. 
2011). Les autres molécules acaricides utilisées à l’heure actuelle comprennent des neurotoxiques 
comme le fipronil et l’amitraze (Prullage et al. 2011), des inhibiteurs de croissance comme le fluazuron 
(Oliveira et al. 2014), ou encore des activateurs des canaux chlorures glutamate-dépendants des 
invertébrés comme les lactones macrocycliques (éprinomectine, ivermectine, moxidectine, etc.) 
(Giles 1986). 
À l’heure actuelle, une seule spécialité pour-on à base de fluméthrine possède une Autorisation de 
Mise sur le Marché (AMM) spécifique contre les tiques du genre Hyalomma en France, chez les 
bovins. D’autres acaricides, possédant ou non une AMM avec l'indication « tiques », sont utilisés à la 
fois chez les bovins, les chevaux et les petits ruminants. Leur emploi doit respecter strictement les 
préconisations d’usage qu’il y ait ou non une AMM (notamment les temps d’attente réglementaires). 
Bien que l’essentiel des études réalisées en termes de contrôle de populations de tiques via des 
acaricides chimiques, ou de résistance à ces derniers, portent sur les espèces de Rhipicephalus 
(Boophilus) sp. qui infestent les bovins dans de nombreuses régions du monde78 (Graf et al. 2004), 
quelques-unes se sont intéressées aux espèces de Hyalomma. Au Pakistan, des tests réalisés en 
2009 n’avaient pas montré de résistance à l’ivermectine ou à la cypermétrine chez des H. anatolicum 
(Sajid et al. 2009). Cependant, en 2021, des résistances au fipronil et à l’ivermectine ont été 
identifiées chez des populations de cette espèce dans ce pays (Kamran et al. 2021). Ces deux études 
avaient classiquement identifié comme facteurs de risque d’apparition de résistances à la fois une 

                                                
77 Dichlorodiphényltrichloroéthane 
78 Les études se sont essentiellement portées sur les tiques à un seul hôte et de grande importance en santé animale 
comme Rhipicephalus (Boophilus) microplus, R. australis ou R. decoloratus car elles subissent une très forte pression de 
sélection et montrent à l’heure actuelle des niveaux de résistance très élevés. 
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mauvaise utilisation des acaricides sur de trop longues périodes malgré les recommandations des 
laboratoires producteurs (avec souvent des doses inadéquates) et une absence d’alternance de 
produits. En Inde, d’autres populations de H. anatolicum ont été identifiées comme résistantes à la 
deltaméthrine, au diazinon, ainsi qu’au fipronil et à la cypermétrine (Gaur et al. 2016; Singh et al. 
2015; Shyma et al. 2012). Des résistances à l’emamectin benzoate, au spirotetramat et à 
l’hexaflumuron ont aussi été rapportées chez des populations de H. asiaticum en Chine (Lu et al. 
2015). En revanche, une étude réalisée en 1996 montrait l’efficacité de la fluméthrine en pour-on sur 
des chameaux vis-à-vis de H. dromedarii (El-Azazy 1996). L’efficacité du mélange 
amitraze/cyperméthrine en pour-on avait aussi été validée contre des H. rufipes infestant des buffles 
en Afrique du Sud en 2005 (Van Der Merwe et al. 2005).  
L’apparition de résistances aux acarides n’est pas le seul argument développé pour inciter à limiter 
leur usage. S’y ajoutent les impacts négatifs des acarides parmi lesquels la contamination des 
productions animales (lait et viande) et de l’environnement, incluant l’atteinte de la faune non cible et 
l’exposition de l’être humain (Ghosh, Azhahianambi, et Yadav 2007). C’est pourquoi des recherches 
sont en cours afin d’identifier de nouvelles molécules acaricides plus « naturelles » et/ou moins 
dommageables pour l’environnement et l’être humain, comme des substances issues de plantes 
(Regassa 2000), des huiles essentielles (Salman et al. 2020; Kumar, Manjunathachar, et Ghosh 
2020; Anses 2018) ou des nanoparticules par exemple (Banumathi et al. 2017), mais qui nécessitent 
encore une validation en termes d’efficacité et d’innocuité. Il a aussi été envisagé d’utiliser des 
phéromones de tiques couplées à des acaricides afin de mieux cibler l’utilisation de ces derniers 
(Sonenshine et al. 2003). 

8.2.2 Lutte biologique 

La lutte biologique consiste en l’utilisation de prédateurs, d’agents pathogènes ou d’organismes 
parasites pour lutter contre un autre organisme vivant. Les tiques ont un certain nombre de 
pathogènes et de prédateurs (bactéries, champignons, araignées, fourmis, coléoptères, 
hyménoptères, rongeurs, oiseaux, etc.), et plusieurs études se sont intéressées aux méthodes de 
lutte pouvant mettre à profit leur action. À l’heure actuelle, ces méthodes présentent des problèmes 
de stabilité dans le temps des résultats obtenus et des modes d’application, un coût élevé, et aucune 
n’a montré, employée seule, une efficacité suffisante à grande échelle, D’autre part, avant de les 
mettre en œuvre à grande échelle sur le terrain, il faudra aussi s’assurer de l’absence d’atteinte de la 
faune arthropode non-cible. Certaines ont néanmoins présenté des résultats encourageants 
permettant notamment d’envisager leur utilisation dans le cadre d’une lutte intégrée, consistant à 
coupler plusieurs méthodes de lutte (Bonnet et al, 2022 ; Van Der Merwe et al. 2005). 
Parmi les champignons entomopathogènes dont l’activité a été évaluée contre les tiques, Beauveria 
bassiana, Lecanicillium (Verticiliium) lecanii et Metarhizium anisopliae, qui ont été développés 
commercialement comme biopesticides, ont été les plus étudiés (Ub et Narladkar 2018). Les résultats 
ont montré que la pathogénicité du champignon dépendait de la stase, du niveau de gorgement et de 
l’espèce de tique considérée, mais aussi de la souche de champignon et de la saison au cours de 
laquelle les spores sont employées. Concernant spécifiquement les espèces de Hyalomma, des 
essais ont été réalisés avec des champignons, des nématodes, et des bactéries entomopathogènes. 
Une formulation commerciale de B. bassiana a ainsi été utilisée par pulvérisation dans des terriers 
de lapins de garenne pour lutter contre H. lusitanicum en Espagne. La quantité de tiques collectées 
sur les lapins 30 jours après traitement a été réduite de près de 80 % au printemps mais seulement 
de 36 % en été (González et al. 2016). Testé in vitro sur des femelles gorgées de H.  anatolicum, ce 
champignon a aussi montré un effet synergique lors d’une utilisation avec de la deltaméthrine (Sun, 
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Ren, Liu, et al. 2011). Utilisé seul, B. bassiana, tout comme M. anisopliae, induit 90 % de mortalité 
chez ces mêmes tiques (Sun et al. 2011). L’efficacité in vitro de M. anisopliae contre tous les stades 
de H. anatolicum collectées au Soudan a ensuite été confirmée (Suleiman, Shigidi, et Hassan 2013), 
de même que celle de Scopulariopsis brevicaulis vis-à-vis des stades adultes (Suleiman, Shigidi, et 
Hussan 2013). Enfin, une étude a démontré, in vitro, un effet ovicide efficace des protéases produites 
par Aspergillus sojae et Aspergillus oryzae sur les œufs de H. dromedarii (Habeeb, Ashry, et Saad 
2017). 
Moins d’essais ont été conduits avec des nématodes entomopathogènes (Samish, Alekseev, et 
Glazer 2000) ou avec des toxines de bactéries comme Bacillus thuringiensis (Lormendez et al. 2019). 
Des essais de lutte biologique contre les tiques Hyalomma spp. utilisant des nématodes 
entomopathogènes de diverses souches ont montré que Steinernema spp. S1 et Heterorhabditis spp. 
IS-5 étaient les souches de nématodes les plus virulentes contre respectivement H. dromedarii et 
H. excavatum (Samish, Alekseev, et Glazer 2000; 1999). L’inverse a cependant été rapporté vis-à-
vis d’adultes gorgés de H. dromaderii avec une meilleure efficacité de Heterorhabditis spp (El-
Sadawy, Zayed, et El-Shazly 2008). Enfin, une action de toxines de B. thuringiensis sur les 
hémocytes (cellules de l’hémolymphe) de H. dromedarii a été démontrée, laissant supposer une 
action toxique possible de cette bactérie contre cette espèce de tique (Habeeb et Abouelhag 2008).  
Des expériences ont aussi été réalisées avec un hyménoptère parasitoïde des tiques, Ixodiphagus 
hookeri pour lutter contre des tiques Dermacentor spp., I. ricinus ou A. variegatum (Cuisance, Barré, 
et De Deken 1994;Mwangi et al. 1997) avec des résultats très aléatoires et la nécessité de renouveler 
très régulièrement les lâchers d’hyménoptères pour obtenir une efficacité notable (Krawczyk et al. 
2020). À notre connaissance, aucun essai n’a été mené pour lutter contre des Hyalomma sp. avec 
cet hyménoptère. 
Parmi les prédateurs, peu sont spécialisés dans l’élimination des tiques à l’exception des oiseaux 
piquebœufs (Buphagus erythrorhynchus et B. africanus) particulièrement efficaces contre 
R. decoloratus ou Amblyomma hebraeum par exemple (Stutterheim, Bezuidenhout, et Elliott 1988). 
Néanmoins, l’utilisation de ces oiseaux dans le cadre d’une lutte biologique effective reste peu 
envisageable. En Afrique, il a également été observé que les poules sont efficaces dans la lutte contre 
les tiques qu’elles consomment en grand nombre comme démontré pour R. appendiculatus (Hassan 
et al. 1991; Dreyer, Fourie, et Kok 1997). Favoriser la prédation des tiques par les volailles 
constituerait un bon moyen de lutte, économique et écologique, notamment chez les fermiers aux 
revenus faibles (Hassan et al. 1991; Dreyer, Fourie, et Kok 1997) mais les experts du GT n’ont 
identifié aucune donnée concernant les Hyalomma sp. 
Les autres prédateurs ayant un impact notable sur les tiques seraient les araignées-loups, de la 
famille des Lycosidae, qui ne font pas de toile) et surtout les fourmis. Ainsi, dans certaines régions 
d’Australie favorables à R. microplus, l’absence de la tique a été mise sur le compte de l’action 
prédatrice des fourmis (Wilkinson 1970). Des fourmis du genre Solenopsis ont ainsi été observées 
se nourrissant de femelles gorgées de R. (Boophilus) ou d’Amblyomma sp. (Petney, Horak, et Rechav 
1987; Burns et Melancon 1977; Butler et al. 1979; Barré et al. 1991). L’activité prédatrice des fourmis 
est toutefois extrêmement variable et imprédictible sur le terrain(Petney, Horak, et Rechav 1987; 
Burns et Melancon 1977; Butler et al. 1979; Barré et al. 1991; Wilkinson 1970; Stachurski, Zoungrana, 
et Konkobo 2010) et aucune donnée n’a été rapportée concernant les Hyalomma sp. 
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8.2.3 Lutte génétique 

La lutte génétique contre les vecteurs consiste à altérer ou modifier leur potentiel reproducteur ou 
toute autre fonction d’intérêt pour lutter contre ces arthropodes ou les agents qu’ils transmettent via 
des modifications de leur patrimoine génétique. Les populations de vecteurs ainsi modifiés 
génétiquement (OGM) sont relâchées dans la nature afin d’entrer en compétition avec les populations 
naturelles. La réussite d’une telle lutte va donc, entre autres, dépendre de l’existence d’un avantage 
sélectif des populations de remplacement. 
Les experts du GT ont par ailleurs ici également considéré la sélection de races animales résistantes 
aux tiques sous ce terme de « lutte génétique ». 
Les possibilités de mise en place de stratégies de lutte génétique contre les tiques sont très 
restreintes. En premier lieu, l’élevage de grandes quantités de tiques au laboratoire, nécessaire à une 
telle lutte, se heurte à diverses difficultés. À celles-ci, s’ajoutent leur faible pouvoir de dispersion dans 
le milieu naturel, même si elles sont capables de parcourir de longues distances, grâce à leurs hôtes, 
pendant leur repas sanguin. Enfin, le fait que les tiques aient des périodes générationnelles beaucoup 
plus longues (plusieurs mois ou années) que la majorité des autres arthropodes représente un autre 
obstacle à considérer pour une diffusion des modifications génétiques dans les populations 
naturelles.  
Dès 1976, des essais d’irradiation en laboratoire avaient montré l’efficacité de la méthode pour 
stériliser des mâles de H. anatolicum (Srivastava et Sharma 1976). Les doses d’irradiation permettant 
cette stérilisation des mâles tout en les maintenant compétitifs vis-à-vis des mâles non traités pour 
s’accoupler avec des femelles, limitant ainsi leur descendance, ont ensuite été établies pour cette 
espèce (Karaer et al. 2009; 2006), pour H. marginatum (Karaer et al. 2010) et pour H. excavatum 
(Bakirci et al. 2013). Mais, à notre connaissance, aucun essai de lâchers de mâles stériles sur le 
terrain n’a été réalisé à ce jour pour aucune espèce de tiques. De plus, outre le manque de données 
sur les génomes de tiques dures (à l’exception de I. scapularis), ce qui constitue un frein à 
l’identification de cibles potentielles pour de la lutte génétique, le lâcher d’OGM dans la nature pose 
à l’heure actuelle de nombreuses questions (éthiques, juridiques, logistiques, etc.). 
L’existence de races bovines résistantes aux tiques a été observée dès 1912 en Australie, dans un 
troupeau de vaches Jersey infesté par R. microplus : certains animaux étaient toujours moins 
infestés, et le caractère semblait héréditaire (voir la revue de Burrow et al. (2019)). Depuis, un certain 
nombre d’études ont mis en évidence l’existence de races plus ou moins résistantes aux tiques, avec 
une héritabilité plus ou moins importante du caractère. Une étude a identifié trois voies clés dans ce 
phénomène, représentées par des gènes exprimés différemment chez les individus résistants : le 
développement de la réponse immunitaire à médiation cellulaire, l’intégrité structurelle du derme et 
les niveaux intracellulaires de Ca2+ (Kongsuwan et al. 2008). Une autre étude propose l’implication 
de la voie de l’interféron gamma (Maryam et al. 2012). La résistance se traduit par un rejet des tiques 
(notamment des larves), un taux de gorgement et donc un poids des femelles diminué, un temps de 
fixation augmenté, un taux d'éclosion moindre, etc.  
La majorité des études réalisées ont donc concerné R. microplus, une espèce à un hôte (Jonsson, 
Piper, et Constantinoiu 2014). Mais des phénomènes de résistance, à la fois innée et acquise, ont 
aussi été observés avec des tiques à deux ou trois hôtes, vis-à-vis de diverses espèces d’Amblyomma 
(Barnard 1990; Stachurski 1993; Rechav 1987; Spickett et al. 1989), d’Ixodes comme I. rubicundus 
(Fourie, Kok, et Heyne 1996), et de Hyalomma (Spickett et al. 1989; Mattioli et Dempfle 1995; 
Miranpuri 1989; Gill et Luckins 1987; Gill et Walker 1985; Rechav, Dauth, et Els 1990; Sahibi et al. 
1997; Solomon et Kaaya 1996; Gill, Boid, et Ross 1986; Momin, Banerjee, et Samantaray 1991) dont 
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H. anatolicum et H. rufipes. De fait, l’élevage des bovins résistants (si tant est que cela ne soit pas au 
détriment de la production souhaitée) fut présenté dans les années 1990 comme une voie très 
prometteuse de lutte (Griffiths et McCosker 1990). Toutefois, cela n’a pour le moment pas débouché 
sur des applications utilisables par les éleveurs et, de fait, aucune avancée notable n’a été faite sur 
le sujet depuis les années 2000. 

8.2.4 Vaccination anti-tique 

La mise en évidence d’une immunité naturelle contre les piqûres de tiques, identifiée dès le début du 
XXe siècle (voir les revues récentes : Karasuyama, Miyake, et Yoshikawa 2020; Narasimhan et al. 
2021), à même d’apporter une protection indirecte contre des maladies associées aux tiques, a 
naturellement amené la communauté scientifique à envisager des stratégies vaccinales dirigées 
contre les tiques. En ciblant le vecteur, les vaccins anti-tiques présentent le double avantage de lutter 
à la fois contre les tiques elles-mêmes et les pertes directes qu’elles occasionnent, et contre 
l’ensemble des agents pathogènes potentiellement transmis. De tels vaccins pourraient en effet 
réduire la transmission d’agents pathogènes par les tiques, soit indirectement en diminuant la 
population de vecteurs, soit directement en bloquant les processus de gorgement et/ou de 
transmission. Comparativement aux acaricides, ces vaccins basés sur des protéines ou des peptides 
antigéniques ne présentent pas de dangers pour l’environnement et sont aussi moins susceptibles 
de générer des résistances (Bonnet et Richardson 2018). 
Deux grands types de vaccins contre les tiques sont développés, ceux utilisant des antigènes 
exposés aux réponses immunes de l’hôte au cours du gorgement, comme les antigènes salivaires, 
et ceux qui au contraire s’appuient sur des molécules non exposées au système immunitaire de l’hôte, 
comme les antigènes du tube digestif (Nuttall et al. 2006). Le développement de cette stratégie de 
vaccination anti-tiques se heurte cependant à de nombreuses difficultés dont le manque de données 
génomiques sur les tiques mais aussi à la difficulté à disposer de modèles expérimentaux, 
l’identification des hôtes vertébrés à vacciner notamment pour les espèces polytropes, ou encore le 
coût élevé de développement de vaccins et le fort lobby de l’industrie des acaricides (Fuente et 
Estrada-Peña 2019). 
Bien que différents essais vaccinaux aient vu le jour (cf Annexe 7), à l’exception de Bm86 pour 
certaines populations de tiques, aucun antigène de tique n’a, à ce jour, démontré une efficacité 
suffisante pour protéger contre le gorgement des tiques ou la transmission d’agents pathogènes. Il 
est probable que la mise en place d’une vaccination efficace nécessite l’utilisation de plusieurs 
antigènes afin d’obtenir un blocage partiel du gorgement et/ou de la transmission d’agents 
pathogènes dans un vaccin « cocktail » (Ndawula et Tabor 2020). Ainsi, et très récemment, des 
études in silico ont amené à la construction d’un candidat vaccin, non encore testé, qui inclurait à la 
fois des épitopes de protéines structurales du CCHFV et la subolesin comme antigène contre les 
tiques afin de générer une double protection contre la transmission de la FHCC (Shrivastava et al. 
2019). 

8.2.4.1 Lutte écologique 

La lutte écologique consiste à créer dans le milieu des conditions défavorables à l’accomplissement 
du cycle des tiques. Les modes d’action ciblent principalement d’une part les populations des hôtes 
des tiques, en modifiant ou limitant ces populations ou leur probabilité de contact avec les tiques, et 
d’autre part l’environnement qu’il s’agit de rendre impropre à leur survie (Cuisance, Barré, et De 
Deken 1994; Burthe et al. 2021; Černý et al. 2020). Les difficultés de ces méthodes de lutte résident 
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dans la nécessité de bien connaître l’écologie des tiques et de comprendre les conséquences 
écologiques des mesures de lutte à court et long terme, les conséquences écologiques sur l’ensemble 
de l’écosystème étant difficiles à prédire du fait de l’évolution des dynamiques des communautés.  
La plus grande partie de la littérature disponible sur la lutte écologique contre les tiques porte sur des 
Ixodidés qui ne sont pas du genre Hyalomma, mais les mêmes principes peuvent être considérés 
pour les Hyalomma spp. 

8.2.4.2 Agir sur les populations des hôtes de tiques 

La plupart des tiques ont des préférences trophiques, se fixant et se gorgeant plus facilement et plus 
efficacement sur certains de leurs hôtes, et la modification des populations d’hôtes a donc un impact 
sur les populations de tiques. L’action principale consiste alors à contrôler les populations des hôtes 
amplificateurs de tiques, et pour cela les méthodes utilisées sont principalement la chasse ou 
l’exclusion avec la mise en place de barrières. 
Ainsi, les essais réalisés ont montré une efficacité variable de la diminution des populations de 
cervidés sur des populations d’ I. ricinus (Del Fabbro 2015), d’Amblyomma americanum (Ginsberg, 
Butler, et Zhioua 2002), ou encore de I. scapularis (Rand et al. 2004), sachant que l’effet de réduction 
des populations d’hôtes dans des zones où les mouvements des hôtes ne sont pas contrôlés est plus 
nuancé (Jordan, Schulze, et Jahn 2007). 
Au-delà, des études ont montré que, dans certaines conditions, dans les milieux où la biodiversité 
des hôtes était plus faible, les abondances de tiques dans l’environnement étaient plus élevées par 
rapport aux milieux à biodiversité plus riche. Cela a été notamment observé aux États-Unis avec 
I. scapularis qui se nourrit sur une grande diversité d’hôtes. Les hôtes de prédilection sont favorisés 
dans les environnements à faible biodiversité et les tiques sont alors plus abondantes. Dans les 
milieux à forte biodiversité, la probabilité de rencontre entre les tiques et leur hôte de préférence est 
réduite (Ostfeld et Keesing 2012). Outre la richesse en espèces des milieux, la diversité fonctionnelle 
est aussi importante, en particulier la présence de prédateurs qui peuvent limiter les populations 
d’hôtes ou limiter le temps de recherche de nourriture de ces hôtes (et donc de contact potentiel avec 
les tiques exophiles) (Levi et al. 2012; Hofmeester et al. 2017).  
Concernant les tiques du genre Hyalomma, une étude menée en Espagne, comparant une zone 
ouverte et une zone fermée d’où les cervidés et les sangliers étaient exclus depuis 16 ans, a montré 
que les populations de H. lusitanicum étaient plus abondantes dans la zone ouverte (Valcarcel et al. 
2017). Dans une étude théorique, basée sur des modèles de dynamique de populations, la baisse de 
densité de lièvres, hôte des stades immatures, est associée à une diminution des populations de 
larves de tiques H. marginatum l’année suivante (Hoch, Breton, et Vatansever 2018). 

8.2.4.3 Agir sur l’environnement 

La modification de l’environnement peut avoir un rôle indirect sur les populations de tiques en agissant 
sur l’abondance et la diversité des hôtes et sur la probabilité de contact entre une tique et un hôte. 
Mais elle peut aussi avoir un rôle direct en affectant l’activité et la survie des tiques. Par exemple, le 
défrichage de la végétation a montré une efficacité sur I. ricinus (Hubálek et al. 2006) ou 
A. americanum (Clymer, Howell, et Hair 1970). 
L’effet du feu, utilisé de manière contrôlée, a été étudié sur les populations de tiques (Gleim et al. 
2014). Le feu peut avoir une action directe sur la survie des tiques ainsi qu’une action via la 
dégradation des populations d’hôtes et de la végétation. Ainsi, des réductions temporaires de 
populations de I. scapularis ont pu être observées suite à des incendies (Stafford et al. 1998). Ces 
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derniers ont néanmoins aussi été associés à des augmentations de populations de tiques 
d’A. americanum (sans doute car les cervidés ont été attirés par la végétation qui repoussait) (Allan 
2009) ou de R. appendiculatus (Minshull 1982), ou encore à une absence d’effet avec I. pacificus en 
Californie (Padgett et al. 2009). Globalement, il semble que toute réduction du nombre de tiques sera 
de courte durée et que les densités reviendront au niveau d'avant le feu ou même seront plus élevées 
au bout d’une ou deux années. De plus, les défis et les risques associés à cette pratique font que 
l’utilisation du feu pour contrôler les populations de tiques doit être considérée avec beaucoup de 
prudence. 
Enfin, l’utilisation de plantes répulsives ou toxiques pour les tiques pourrait limiter leur population 
(Cuisance et al. 1994). Expérimentalement, Civitello et al. (2008) ont montré que l’Herbe à échasse 
japonaise79 (Microstegium vimineum) augmentait la mortalité de A. americanum et D. variabilis. 
Outre, le fait que ce soit une plante invasive (espèce inscrite dans l’Arrêté du 10 mars 202080), cette 
stratégie semble difficile à mettre en œuvre sur de grandes surfaces et nécessiterait que les espèces 
de plantes répulsives soient fortement dominantes (Norval 1983). 

8.2.4.4 Réduire la possibilité de rencontre 

Pour les espèces de tiques se nourrissant sur les animaux d’élevage, la rotation des pâturages 
pourrait permettre de réduire l’infestation des hôtes en retirant les animaux d’une parcelle le temps 
nécessaire à la disparition par inanition des tiques libres qui y sont présentes (Wilkinson 1970; 1957). 
De telles rotations ne peuvent cependant s’envisager dans des régions à petites parcelles. Cette 
pratique est encore plus efficace si l’on traite les animaux avec un acaricide à chaque changement 
de parcelle, évitant de la sorte la réinfestation immédiate des pâturages par les tiques gorgées que 
les animaux y dissémineraient. Cela ne peut être réalisé qu’avec des espèces dont la durée de survie 
des stases libres dans le milieu n’est pas très longue, comme par exemple R. microplus dont la seule 
stase infestante est la larve à jeun. C’est en revanche impossible à mettre en pratique avec 
A. variegatum et les autres tiques à deux ou trois hôtes comme les Hyalomma : la survie des adultes 
à jeun sur les pâturages peut en effet atteindre plusieurs années dans de bonnes conditions (Barré, 
Aprelon, et Eugéne 1998). En ce qui concerne H. marginatum, il a été observé en région 
méditerranéenne que les tiques adultes sont capables d’attendre toute la saison de croissance de 
l’herbe lorsque les pâturages sont mis en défens81. Ainsi, lorsque les hôtes – en l’occurrence des 
chevaux – sont remis à la pâture, leur niveau d’infestation augmente (Vial et Stachurski, comm. pers.). 
Pour que le système de rotation puisse fonctionner, l’absence d’hôtes alternatifs qui permettent 
l’accomplissement du cycle en l’absence de l’hôte domestique est aussi indispensable, ce qui n’est 
pas le cas pour les Hyalomma en zone méditerranéenne. Il faut aussi que les pâturages soient 
clôturés, ce qui est rarement observé en Afrique et peut ne pas être le cas en Europe dans certains 
systèmes extensifs (animaux en estive). 
Pour les tiques se nourrissant sur les animaux domestiques, la connaissance de leur rythme de 
détachement pourrait permettre, en théorie, d’ajuster la conduite des élevages afin de favoriser le 
détachement des tiques dans des endroits impropres à leur survie ou à celle de leur ponte. Ainsi, il a 
été observé que les femelles gorgées de R. microplus se détachaient principalement le matin. Faire 
marcher les animaux le matin, avant de les mettre au pâturage, dans des parcs de nuit ou les étables 

                                                
79 Une graminée annuelle native d'Asie, des lisières des forêts et des zones humides 
80 https://www.legifrance.gouv.fr/jorf/id/JORFTEXT000041875937/ 
81 La mise en défens des terrains et pâturages en montagne est un outil mobilisable pour pouvoir assurer la conservation 
et la restauration des forêts en montagne, dans les cas où l’état de dégradation du sol n’exige pas de travaux de restauration. 
Cette servitude peut être utilisée par l’autorité compétente de l’Etat, quels que soient les propriétaires des terrains et 
pâturages concernés. 

https://www.legifrance.gouv.fr/jorf/id/JORFTEXT000041875937/
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où les femelles gorgées détachées ne pourront pas survivre, peut limiter l’infestation de 
l’environnement (Bianchi et Barré 2003). Les nymphes gorgées d’A. variegatum se détachent quant 
à elles pendant l’après-midi. Si les troupeaux étaient maintenus pendant cette période dans des 
pâturages défavorables à la survie des tiques, ou dans des parcelles ensuite mises en culture, cela 
permettrait de réduire fortement l’infestation par les tiques adultes au cours des mois suivants 
(Stachurski et Adakal 2010). De même, constatant que les adultes d’A. variegatum sont plus actifs 
au cours de la journée que la nuit, Barré, Aprelon, et Eugéne (1998) ont proposé de favoriser le 
pâturage nocturne des bovins. Cependant ces actions sont limitées par leur faisabilité en termes de 
gestion des troupeaux ainsi que par la plasticité des comportements des tiques qui peuvent s’adapter 
à leur environnement (White, Heylen, et Matthysen 2012). 

8.2.5 Autres pistes  

Le déparasitage manuel des hôtes domestiques est utilisé par les éleveurs dans les élevages de 
petite taille (Masika, Sonandi, et Van Averbeke 1997). Il cible surtout les tiques adultes, car les larves 
et les nymphes sont difficiles à repérer, et permet de réduire les densités de tiques dans les 
pâturages. Le risque infectieux doit toutefois être contrôlé lors de la manipulation des tiques. 
Les avancées récentes réalisées dans la description et l’étude du microbiome des tiques (voir la revue 
Bonnet et Pollet (2021)) ouvrent de nouvelles voies de recherche pour identifier des stratégies de 
lutte contre ces dernières. En effet, des études portant sur les moustiques vecteurs ont révélé que la 
modulation de leur microbiome réduisait la transmission des agents pathogènes responsables du 
paludisme, de la dengue et d’autres maladies associées aux moustiques (van Tol et Dimopoulos 
2016). L’utilisation de leur propre microbiome comme « arme » contre les tiques peut être envisagée 
sous deux angles différents. Il serait d’abord possible de cibler les microbes nécessaires à la survie 
ou au bon développement des tiques, tels que ceux responsables de la supplémentation en 
nutriments ou de la réduction du stress. Il serait également possible de cibler les composants du 
microbiome de la tique qui sont directement impliqués dans la transmission des agents pathogènes, 
en agissant sur l’activation ou la suppression du système immunitaire, la concurrence pour des 
ressources limitées, ou la régulation d’un processus physiologique spécifique. Il peut être possible, 
par exemple, d’introduire un endosymbionte transmis verticalement et identifié comme capable 
d’inhiber la transmission des agents pathogènes dans une population de tiques de laboratoire qui 
serait relâchée ensuite dans la nature pour prendre le pas sur les populations sauvages. De plus, 
comme des associations positives entre des composants du microbiome et certains agents 
pathogènes transmis par les tiques ont été identifiées, des stratégies de vaccination contre ces 
composants du microbiome améliorant la transmission des agents pathogènes pourraient également 
être envisagées (Mateos-Hernández et al. 2020; Abraham et al. 2017). 
Bien qu’attractive, cette approche de manipulation du microbiome va néanmoins se heurter, outre le 
manque de données fonctionnelles à l’heure actuelle, à un certain nombre de défis. Tout d’abord, la 
dynamique du microbiome des tiques varie non seulement selon les espèces mais aussi selon 
l’origine géographique, le sexe, la stase ou l’origine du repas sanguin, comme le démontrent de 
nombreuses études (Bonnet et Pollet 2021). Par conséquent, ces variables devront être prises en 
compte car elles pourraient représenter des obstacles importants à l’identification d’une cible 
commune utilisable. Concernant le « relargage » de tiques modifiées dans la nature, les problèmes 
rencontrés seront ceux déjà évoqués (§ 8.2.3) concernant la lutte génétique. Comme mentionné ci-
dessus à propos des vaccins anti-tiques, il faut aussi garder à l’esprit qu’une approche vaccinale 
dirigée contre des éléments du microbiome sera tout aussi complexe à mettre en œuvre pour les 
tiques multi-hôtes. Comparativement à d’autres genres, relativement peu de travaux ont concerné le 
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microbiome des Hyalomma spp. (Azagi et al. 2017; Elbir, Almathen, et Elnahas 2020; Ivanov et al. 
2011; Szigeti et al. 2014). Une étude très récente a néanmoins démontré, à partir d’échantillons de 
tiques prélevés sur le terrain au Pakistan, que les populations d’endosymbiontes Francisella-like et 
Candidatus Midichloria mitochondrii, majoritaires chez des H. anatolicum femelles, ne sont pas 
modifiées par la présence de deux agents pathogènes qu’elles transmettent : Theileria sp. et 
A. marginale (Adegoke et al. 2020). 
Parmi les approches innovantes et plus respectueuses de l’environnement, signalons le très récent 
développement d’un piège à phéromones pour les tiques R. sanguineus (Gowrishankar et al. 2021). 
L’identification de nouvelles cibles spécifiques des tiques comme des molécules de leur système 
nerveux pourrait aussi permettre le développement de nouveaux acaricides préservant la faune non 
ciblée (Le Mauff et al. 2020) ou de nouveaux vaccins (Almazán et al. 2020). 

8.3 Mesures de prévention contre les piqûres de tiques pour l’être 
humain  

En l’absence de vaccin pour la quasi-totalité des virus transmis par les tiques à l’exception de TBEV, 
le seul moyen de réduire le risque infectieux chez l’humain consiste à sensibiliser les populations aux 
facteurs de risque de piqûre et à les instruire quant aux mesures pouvant être prises pour diminuer 
le contact et la probabilité de piqûre par les tiques. Aussi, la prévention contre les piqûres de tiques 
en général repose majoritairement sur la prévention mécanique et chimique (Figoni et al. 2019) et 
ces mesures sont : 

- -porter des vêtements protecteurs (manches longues, pantalons longs) et de couleur claire 
pour pouvoir facilement détecter les tiques ; 

- utiliser des répulsifs avec AMM sur la peau. Les produits utilisables sont le DEET, l’IR 3535, 
la picaridine et le citriodiol (se référer aux recommandations officielles de l’ANSM82 et de 
l’Anses et à leurs mises à jour83) ; 

- vérifier régulièrement s’il n’y a pas de tiques dans les vêtements ou sur la peau et les enlever 
avec précaution (si possible avec un tire-tique si la tique est déjà fixée) si on en trouve ; 

- chercher à éliminer ou à limiter les infestations des animaux par les tiques dans les étables et 
les écuries (cf. paragraphes précédents) ; 

- éviter les endroits où les tiques abondent aux saisons où elles sont le plus actives. 
Malgré l’existence d’une AMM concernant les vêtements imprégnés de pyréthrinoïdes, la balance 
bénéfice-risque de leur utilisation est devenue défavorable pour une utilisation par la population 
générale et donc n’est plus recommandée (HCSP 2022). 
 
Ces différentes mesures, dont une revue a été réalisée récemment concernant Ixodes ricinus (Perez 
et al. 2020), sont applicables pour l’ensemble des tiques dures dont Hyalomma spp. Cependant, il 
faut noter que très peu de données existent quant aux circonstances et aux niveaux d’exposition des 
êtres humains ainsi que sur l’efficacité des mesures de prévention vis-à-vis des tiques du genre 
Hyalomma. Les différentes espèces du genre ne présentant par ailleurs pas la même bio-écologie en 

                                                
82 Agence nationale de sécurité du médicament et des produits de santé 
83 Dans le cadre du Règlement biocides (UE) 528/2012, les produits répulsifs sont classés dans le groupe TP19. En raison 
de la mise en œuvre progressive du Règlement biocide, certains produits ne sont pas encore soumis à autorisation de mise 
sur le marché (AMM) et n’ont par conséquent pas encore fait l’objet d’une évaluation. La liste des produits disposant d’une 
AMM évolue au fur et à mesure de l’instruction des dossiers. 
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termes de cycle ou d’habitat par exemple (voir le chapitre 3), le risque et donc les mesures préventives 
seront différentes.  
 

Conclusion : 
Ainsi, tout comme pour les autres espèces et genres de tiques, il n’existe pas à l’heure actuelle de 
méthode ayant démontré une efficacité suffisante pour lutter contre les Hyalomma spp. Face aux 
changements globaux actuels et au phénomène croissant de résistance aux acaricides, il est 
nécessaire de développer de nouvelles méthodes de lutte contre ces vecteurs d’importance majeure. 
Il faut néanmoins garder à l’esprit que celles-ci devront être adaptées non seulement à la biologie et 
l’écologie des espèces concernées pour lesquelles beaucoup de données manquent encore à ce 
jour, mais aussi aux réalités du terrain en prenant en compte la faisabilité de leur application, ainsi 
que les attentes et l’acceptabilité de la société civile. Ce n’est qu’avec l’adhésion des populations 
concernées et dans le cadre d’une lutte intégrée visant à changer nos pratiques (élevage, activités 
humaines dans des zones à risque, etc.), que des solutions de lutte contre les tiques, dont les 
Hyalomma spp., pourront être mises en œuvre. 
En l’absence de traitement spécifique ou de vaccin, le respect de mesures de protection contre les 
piqûres de tiques et contre la dissémination du CCHFV (signalement, isolement, diagnostic précoce, 
chimioprophylaxie des cas contacts rapprochés) reste le seul moyen de prévenir les infections. 
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9 Analyse des sources d’incertitude 

Les experts du GT ont listé les principales sources d’incertitudes dans le Tableau 21 en suivant les recommandations du GT MER (Anses 2017). 

 
Tableau 21 : Typologie des incertitudes 

Catégorie Sous-catégorie Origine et sources (causes) Prise en compte par le GT 
Impact (I) et 

direction (D) sur le 
résultat  

C
on

te
xt

e 

Cadrage/ 
formulation de 

la question 
Ce qui est induit 
par le contexte/ 

périmètre 

Reformulation du périmètre et des 
questions de la saisine 

Élargissement de certaines questions 
de la saisine 

Oui (reformulation de certaines questions de l’auto-
saisine et clarifications apportées par le GT). 

Du fait de la circulation du virus de la FHCC en 
France continentale, les experts se sont intéressés, 

en plus du risque d’introduction du CCHFV, à sa 
potentielle émergence et à la survenue d’un cas 

humain de FHCC sur le territoire français. 

I : faible 
D : non qualifiable 

C
or

pu
s 

de
 c

on
na

is
sa

nc
e 

État des 
connaissances 

Absence, 
incomplétude, 
inadéquation 

Le manque de données, voire l’absence 
de données sur la bio-écologie, les 
paramètres vitaux et la compétence 
vectorielle de certaines espèces de 
tiques Hyalomma vis-à-vis d’agents 

pathogènes d’intérêt en santé humaine 
et vétérinaire 

Oui. Les connaissances et les limites actuelles sont 
présentées de manière transparente.  

I : fort 
D : non qualifiable 

Le manque de données sur la présence 
et la densité des tiques Hyalomma spp. 
ainsi que leur fréquence d’infection par 

le virus de la FHCC dans certaines 
régions françaises  
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Catégorie Sous-catégorie Origine et sources (causes) Prise en compte par le GT 
Impact (I) et 

direction (D) sur le 
résultat  

Le manque de données sur le virus de 
la FHCC, sur sa présence et distribution 
en France ; ainsi que sur certaines de 

ses propriétés biologiques (dose 
infectieuse, survie dans les matrices, 

etc.) 

Méthode de 
collecte des 

données 
Représentativité, 

protocole, 
puissance, 
méthode de 

mesure 

Les recherches bibliographiques ont été 
réalisées de manière exhaustive ou non 
en fonction des sujets ; le cas échéant, 
les articles ont été sélectionnés sur avis 

d’experts.  

Oui (méthode de recherche bibliographique 
exposée de manière transparente). Les recherches 
bibliographiques ont par exemple été réalisées de 

manière exhaustive pour constituer la liste des 
agents pathogènes potentiellement transmis par 
les espèces de tiques du genre Hyalomma (avec 

une évaluation du niveau de preuve pour la 
compétence vectorielle). 

I : faible 

D : non qualifiable 

Consultation de la base de données 
TRACES-NT 

Oui.  

- Les bases de données ont été consultées sur 
plusieurs années pour éviter des biais liés à des 
évènements particuliers (comme la Covid-19)  

- Les limites, liées à la dénomination, à la 
catégorisation et à la traçabilité des animaux, sont 
explicitées dans le rapport et prises en compte dans 
l’argumentaire. 

I : faible 

D : non qualifiable Consultation de la base de données 
Agreste  

Consultation des données des saisies 
douanières 

Oui.  

Les données de saisies douanières correspondant 
à des importations illégales, elles ne représentent 
pas la réalité ni l’importance des flux d’animaux. 

Ceci est pris en compte dans l’argumentaire.   

I : fort 

D : sur et sous-
estimation 

Absence de données pour la faune 
sauvage 

Oui. Les limites actuelles sont présentées de 
manière transparente. 

I : faible 

D : non qualifiable 
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Catégorie Sous-catégorie Origine et sources (causes) Prise en compte par le GT 
Impact (I) et 

direction (D) sur le 
résultat  

Modèles 
existants 

Adéquation, 
validité, 

paramètres, etc. 

Absence de modèle préexistant pour 
évaluer l’introduction de tiques 

Hyalomma (ou d’autres genres) sur le 
territoire français 

Sans objet 

M
ét

ho
de

 d
’é

va
lu

at
io

n 

Données 
sélectionnées 

Critères de 
sélections, 
jugement 
d’experts, 

extrapolation 

Grand nombre d’espèces de tiques du 
genre Hyalomma avec des bio-

écologies différentes 

Oui. Les experts ont défini un certain nombre de 
critères exposés de manière transparente afin de 

sélectionner les tiques du genre Hyalomma 
d’intérêt pour le territoire français 

I : fort 

D : surestimation 

Présence de tiques du genre Hyalomma 
en France et identification d’animaux 
domestiques et sauvages séropositifs 

au CCHFV en France  

Oui. Les éléments de connaissances disponibles, 
ainsi que leurs limites ont été discutés dans le 
rapport. Une analyse ainsi que des hypothèses 
explicatives du contexte éco-épidémiologique 

français ont été apportées par le GT. 

I : non quantifiable 

D : non qualifiable  

Evaluation de la 
probabilité 

d’introduction 
de tiques du 

genre 
Hyalomma en 

France 

Nombreuses voies d’introduction des 
tiques du genre Hyalomma en France et 
du virus de la FHCC 

Oui. Les experts ont réalisé une analyse qualitative 
en exprimant l’incertitude liée à chacune des 

évaluations.  

Les experts ont fait le choix de définir plusieurs 
scénarios d’introduction pour faire des analyses 

qualitatives du risque d’introduction et de 
transmission du virus de la FHCC par piqûre de 

tique du genre Hyalomma. 

I : fort 

D : sur et sous-
estimation 

Evaluation de la 
probabilité 

d’installation de 
d’expansion 

des tiques du 
genre 

Hyalomma en 
France  

Nombreux facteurs biotiques et 
abiotiques non quantifiables et pouvant 
jouer à une échelle relativement fine.  

L’impact des changements climatiques 
en cours modifiant les écosystèmes et 
l’équilibre dynamique des cycles. 

Oui. Les experts ont réalisé une analyse qualitative 
en exprimant l’incertitude liée à chacune des 

évaluations. L’analyse a été conduite sur un pas de 
temps de cinq ans afin de réduire le degré 

d’incertitude lié à ces facteurs (réchauffement 
climatique, etc.).  

I : fort 

D : non qualifiable 
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Catégorie Sous-catégorie Origine et sources (causes) Prise en compte par le GT 
Impact (I) et 

direction (D) sur le 
résultat  

Evaluation de la 
probabilité de 
transmission 
vectorielle du 

CCHFV 
(survenue d’un 
cas de FHCC) 

en France  

Existence d’un nombre non négligeable 
de données manquantes pouvant 
impacter la précision des résultats 
obtenus. 

Oui. Les experts ont réalisé une analyse qualitative 
en exprimant l’incertitude liée à chacune des 

évaluations. L’analyse a été conduite sur un pas de 
temps de cinq ans afin de réduire le degré 
d’incertitude lié à ce manque de données  

I : fort 

D : non qualifiable 

Evaluation de 
l’exposition aux 

agents 
pathogènes 
autres que le 

CCHFV en 
France par 

piqûre de tique 
Hyalomma spp.  

Existence d’un nombre non négligeable 
de données manquantes pouvant 
impacter la précision des résultats 
obtenus. 

Oui. Les experts ont réalisé une analyse qualitative 
en exprimant l’incertitude liée à chacune des 

évaluations. 

I : fort 

D : non qualifiable 
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Catégorie Sous-catégorie Origine et sources (causes) Prise en compte par le GT 
Impact (I) et 

direction (D) sur le 
résultat  

Interprétation 
des résultats 
Peut générer 

des incertitudes 
en raison de 

biais cognitif des 
experts, 

d’extrapolation 
d’un champ à 
l’autre ou de 

perception dans 
un contexte de 

forts enjeux 
économiques et 

politiques 

Pas de source d’incertitude identifiée 

C
om

m
un

ic
at

io
n 

de
s 

ré
su

lta
ts

 

Présentation et 
expression des 

résultats 
Pas de source d’incertitude identifiée 
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10 Conclusions du groupe de travail 

À l’échelle mondiale, l’évolution actuelle de l’aire de répartition d’espèces de tiques du genre 
Hyalomma est préoccupante. En effet, ces tiques sont vectrices de nombreux agents pathogènes 
responsables de maladies à la fois pour l’être humain et les autres animaux. Ainsi, la présence de 
trois espèces de Hyalomma en France métropolitaine justifie la réalisation d’une évaluation des 
risques pour la santé humaine et animale liés aux tiques du genre Hyalomma en France, et plus 
particulièrement le risque de survenue d’un cas humain autochtone de FHCC suite à une transmission 
vectorielle. Le risque lié aux autres modalités de transmission (contact direct avec les fluides 
biologiques contaminés) n’a pas été évalué dans ce rapport.  
 
Suite à l’expertise réalisée par le groupe de travail, il apparait qu’une transmission vectorielle 
du virus de la fièvre hémorragique de Crimée-Congo (CCHFV) par les tiques du genre 
Hyalomma à l’être humain ou aux animaux est possible sur le territoire français. 
                              
Cette conclusion repose tout d’abord sur la présence effective de trois espèces du genre Hyalomma 
(H. marginatum, H. lusitanicum et H. scupense) en France continentale et en Corse, 
dont H. marginatum, vecteur avéré du virus. Sept autres espèces du genre Hyalomma, dont plusieurs 
sont des vecteurs avérés du CCHFV, ont par ailleurs été identifiées comme présentant un risque 
d’introduction sur le territoire. Après analyse, la voie d’introduction la plus probable est l’arrivée de 
stases immatures en particulier des espèces H. marginatum et H. rufipes via des oiseaux migrateurs. 
La probabilité d’introduction d’au moins une tique du genre Hyalomma par cette voie, déjà 
documentée par ailleurs, est évaluée comme très élevée (9 sur 9 selon l’échelle AFSSA84 (AFSSA 
2008), avec une incertitude faible85). L’introduction, liée à l’activité humaine, d’au moins une tique 
adulte lors de déplacements transfrontaliers d’animaux terrestres a également été considérée par les 
experts mais a été évaluée comme ayant un risque de survenue peu élevé pour les bovins et les 
équidés (6 sur 9, avec une incertitude moyenne), faible pour les lagomorphes (5 sur 9, avec une 
incertitude élevée) et très faible pour les tortues (4 sur 9, avec une incertitude élevée).  
En raison de leurs préférences écologiques (climat sec et nécessité de périodes chaudes pour leur 
développement), l’installation des tiques du genre Hyalomma sur le territoire métropolitain serait 
favorisée par les changements climatiques actuels et futurs, notamment l’accroissement des 
températures estivales. En revanche, les territoires ultra marins (Océan indien et départements 
français d’Amérique) semblent beaucoup moins à risque.  
  
Les tiques du genre Hyalomma étant des réservoirs du CCHFV, le risque d’introduction et de diffusion 
de ce virus est étroitement lié au risque d’introduction et d’installation de tiques originaires de zones 
géographiques où le virus circule. C’est ainsi que les mouvements d’animaux (oiseaux comme 
vertébrés terrestres) représentent un risque d’importation de tiques infectées en provenance d’Afrique 
de l’Ouest, d’Afrique du Nord, de Turquie ou encore de pays frontaliers comme l’Espagne. Bien que 
l’introduction d’une tique infectée via un oiseau migrateur soit considérée par les experts comme le 

                                                
84 Voir le tTableau 2 : Valeurs chiffrées utilisées pour chaque qualificatif de probabilité et correspondance avec les valeurs 
ordinales 
85 Voir le tTableau 3 : Modalités d’expression, de qualification et d’attribution des « indices d’incertitudes » de la notation 



Anses ● Rapport d’expertise collective  Saisine « n°2020-SA-0039 Hyalomma » 

Version finale page 200 / 300  Janvier 2023 

scénario le plus probable, la probabilité d’une telle transmission vectorielle ponctuelle a été estimée 
comme minime (2 sur 9 avec une incertitude moyenne) en France métropolitaine. La tique devrait 
tout d’abord être infectée (risque faible du fait d’un taux faible d’infection), se métamorphoser en 
adulte après s’être détachée dans un milieu et à une période favorable à sa métamorphose et à la 
rencontre avec un être humain puis piquer ce dernier. L’introduction de tiques via d’autres espèces 
animales ayant été estimée moins probable, celle du virus par ces autres espèces l’est d’autant 
moins.  
 
Par ailleurs, la circulation actuelle du CCHFV sur le territoire français est considérée comme probable 
par les experts. Des enquêtes récentes ont en effet mis en évidence des sérologies positives, validées 
par séroneutralisation, chez des animaux domestiques et sauvages, à la fois en Corse et dans sept 
autres départements méditerranéens.  
Aucun cas humain autochtone de FHCC n’a été déclaré à ce jour sur le territoire français et aucune 
tique n’a jusqu’à présent été identifiée comme porteuse du virus. C’est pourquoi, à la lumière des 
données disponibles et des connaissances actuelles, et du fait des conditions biotiques et abiotiques 
locales actuelles qui semblent maintenir une prévalence d’infection a priori très faible chez le(s) 
vecteur(s), la probabilité d’une transmission vectorielle autochtone du CCHFV est à ce jour 
considérée comme très faible à faible (4 à 5 sur 9 avec une incertitude élevée) en France 
métropolitaine. Cependant, la modification de certains facteurs biotiques et abiotiques susceptibles 
d’avoir une influence sur les populations de tiques, le virus ou les populations d’hôtes vertébrés, 
pourrait rendre possible une transmission vectorielle du virus aux humains.  
Les experts soulignent néanmoins le fait que certains des nombreux éléments pris en compte dans 
les analyses et évaluations réalisées dans le présent rapport et pouvant influencer la présence des 
tiques du genre Hyalomma et l’émergence de cas de FHCC, présentent un niveau d’incertitude élevé 
en raison d’un nombre limité d’études scientifiques disponibles les concernant. 
 
L’analyse effectuée dans ce rapport montre par ailleurs que le danger lié aux tiques du genre 
Hyalomma ne se limite pas à la transmission du CCHFV mais peut concerner la transmission d’autres 
agents pathogènes, dont notamment des parasites du genre Theileria d’importance capitale en santé 
animale. De plus, lorsqu’elles sont abondantes, ces tiques sont susceptibles d’occasionner des 
blessures significatives lors de leur fixation et de représenter un problème important pour la santé 
animale, en dehors de toute transmission d’agent pathogène.  
 
Suite à cette analyse, les experts ont formulé un certain nombre de recommandations en matière de 
surveillance, de gestion du risque d’introduction, d’installation, et d’exposition aux tiques du genre 
Hyalomma ainsi qu’aux agents pathogènes qu’elles transmettent. Des recommandations en matière 
de prévention et de prise en charge globale liée à la survenue d’un cas de FHCC ont aussi été faites. 
Enfin, l’état des lieux réalisé dans le présent rapport a aussi permis d’émettre des propositions en 
termes de projets de recherche à développer.  
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11 Recommandations 

Plusieurs recommandations sont formulées par les experts du GT « Hyalomma », certaines axées 
sur la prévention des infections liées aux tiques du genre Hyalomma, d’autres concernant les 
recherches à mettre en place. Les recommandations listées dans les paragraphes ci-dessous ne sont 
pas classées par ordre d’importance. Leur organisation suit celle des axes stratégiques du plan 
Lyme86. Les experts rappellent à cet égard la nécessité de poursuivre et de pérenniser les actions 
engagées dans le cadre de ce plan, notamment celles applicables à l’ensemble des espèces de 
tiques présentes en France.  
 
En matière de surveillance, de gestion des risques d’introduction, d’installation et d’expansion 
des populations de Hyalomma sp. en France et de prévention de l’exposition humaine aux 
Hyalomma sp. 
 
Considérant : 
- le rôle pathogène direct, ou indirect par transmission vectorielle d’agents pathogènes, des tiques 

du genre Hyalomma ; 
- la présence de populations de tiques Hyalomma sp. en France (H. marginatum, H. scupense et 

H. lusitanicum), et le fait que les observations récentes montrent une augmentation de l’aire de 
répartition de certaines de ces populations ; 

- les introductions récurrentes de tiques Hyalomma sp. en France, notamment via les oiseaux 
migrateurs, sachant que plusieurs voies de migration de l’avifaune européenne traversent la 
France ; 

- la présence (et la possible introduction) sur le territoire français d’espèces d’hôtes vertébrés 
terrestres, participant à l’amplification des populations de tiques du genre Hyalomma, et réservoirs 
ou amplificateurs d’agents pathogènes transmis par ces dernières ; 

- l’impact des changements environnementaux (climat, disponibilité de l’habitat, présence d’hôtes 
vertébrés, etc.) sur la répartition géographique des tiques Hyalomma sp. ; 
 

les experts recommandent : 
 Concernant la surveillance des tiques Hyalomma sp. et de leurs hôtes 

- d’améliorer la surveillance des tiques à l’échelle nationale, notamment dans les zones 
géographiques identifiées comme étant les plus à risque : 
o en élargissant et en encourageant les programmes de sciences participatives de signalements 

de présence ou de piqûres de tiques (comme l’application signalement tique du programme 
Citique) ; 

o en élaborant des programmes de collectes régulières et standardisées par le biais des 
réseaux existants (éleveurs, chasseurs, vétérinaires, chercheurs, etc.) ;  

- de promouvoir une organisation en réseau des instituts et instances impliqués dans la surveillance 
des tiques et/ou de leurs agents pathogènes, aussi bien à l’échelle nationale (Cirad, CNR, LNR, 
INRAE, etc.) qu’à l’échelle internationale (MediLab, REMESA, etc.), afin de favoriser l’échange 

                                                
86 https://solidarites-sante.gouv.fr/IMG/pdf/plan_lyme_180117.pdf  

https://www.citique.fr/signalement-tique/
https://solidarites-sante.gouv.fr/IMG/pdf/plan_lyme_180117.pdf
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d’informations (par exemple sur l’extension/introduction d’une nouvelle espèce, d’un agent 
pathogène, etc.) ;   

- d’améliorer et de renforcer la surveillance, et dans certains cas, la tracabilité, des animaux 
vertébrés hôtes des tiques et réservoirs ou amplificateurs des agents pathogènes transmis 
comme CCHFV : 

o lors de l’importation ou de déplacements d’animaux terrestres (notamment les chevaux, 
bovins, lagomorphes et tortues), particulièrement en provenance des zones 
géographiques identifiées comme étant les plus à risque ; 

o en ce qui concerne la faune sauvage locale (sangliers, cerfs, chevreuils, lagomorphes, 
oiseaux, etc.), dans les centres de soins et de sauvegarde, les parcs naturels, au sein des 
réseaux de chasseurs, ou encore lors des campagnes de surveillance des oiseaux 
migrateurs (en impliquant les collectifs de bagueurs par exemple) ; 

- de réglementer les lâchers d’espèces sauvages importées (notamment lagomorphes) à visée 
cynégétique qui ne sont pas soumis à autorisation aujourd’hui. 

 

 Concernant la prévention de l’exposition aux piqûres de tiques 
- de réaliser une synthèse des initiatives de communication existantes et efficaces afin 

d’harmoniser les messages de prévention et de les adapter aux publics visés ; 
- d’informer et de sensibiliser les citoyens et les professionnels potentiellement exposés aux tiques 

en général, notamment ceux fréquentant les élevages, les centres équestres ou les espaces 
naturels, des risques liés aux tiques et sur les mesures de prévention : limiter le contact avec les 
tiques en évitant dans la mesure du possible les zones infestées et en portant des vêtements 
couvrants, s’inspecter au retour de zones à risque pour retirer au plus vite les tiques 
potentiellement présentes et fixées ou non ; et plus spécifiquement dans les zones où les tiques 
Hyalomma sp. sont présentes, d’augmenter les campagnes d’information et de prévention autour 
de ces tiques et des risques liés, par des initiatives comme Le Graine87 en Occitanie par exemple 
et en lien avec les Agences Régionales de Santé concernées ; 

- d’informer les citoyens et les professionnels potentiellement exposés au contact des tiques, 
notamment ceux fréquentant les élevages et les centres équestres, des risques liés à l’utilisation 
des biocides, répulsifs et acaricides, pour l’environnement (atteinte de la faune non cible) et la 
santé humaine, et du possible développement de résistance chez les tiques ; 

- de promouvoir en conséquence une lutte écologique et une utilisation raisonnée des traitements 
acaricides chez les espèces animales les plus particulièrement exposées (chevaux et bovins) ; 

- de traiter lorsque cela est possible, les animaux infestés par les tiques lors d’importations 
d’espèces domestiques ou sauvages (bovins, chevaux, tortues, lagomorphes) et/ou lors de 
déplacements sur le territoire ; à défaut, de retirer manuellement les tiques. 

 
 
 
 

                                                
87 https://graine-occitanie.org/  

https://graine-occitanie.org/
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En matière de prévention et de gestion du risque de circulation et de transmission d’agents 
pathogènes transmis par des tiques du genre Hyalomma en France  
 
Considérant : 
- la présence en France d’agents pathogènes pouvant être transmis par les tiques Hyalomma 

sp. et/ou leur possible importation sur le territoire ; 
- le risque létal pour l’être humain lié à une infection par le CCHFV ;  
- la présence d’animaux d’élevage et sauvages séropositifs pour CCHFV en France ;  
- la circulation du CCHFV et la présence de cas humains de FHCC dans les pays limitrophes ; 
- la détection de multiples souches du CCHFV en Espagne suggérant que le cycle enzootique du 

CCHFV s’est déjà établi dans certaines régions du sud-ouest de l’Europe ; 
- la possibilité de cas humains importés de FHCC en France ; 
- l’impact des changements environnementaux (climat, saisonnalité, disponibilité de l’habitat, etc.) 

sur l’émergence de maladies infectieuses liées aux Hyalomma sp ; 
 
les experts recommandent : 

 Concernant l’ensemble des agents pathogènes transmis par les Hyalomma sp. en 
France 

- de renforcer les actions de sensibilisation vers les professionnels de la santé humaine et de la 
santé animale sur les risques liés aux agents pathogènes transmis par les tiques ;  

- d’intensifier les collaborations à l’échelle européenne (notamment avec l’Italie et l’Espagne) en 
particulier pour l’échange d’informations sanitaires (prévalence, émergence) concernant les 
espèces hôtes de Hyalomma spp. 

 
 Concernant la transmission du CCHFV par les Hyalomma sp. en France 

- de renforcer les actions de sensibilisation vers les professionnels de la santé humaine et de la 
santé animale sur le risque d’émergence de la FHCC dans les zones où sont installées les tiques 
Hyalomma en France ; 

- de mettre en place un système de surveillance sérologique du CCHFV dans la faune sauvage et 
domestique, en particulier dans les départements où les tiques du genre Hyalomma sont 
présentes ;  

- d’instaurer la réalisation de tests RT-PCR pour les animaux en provenance de zones où le CCHFV 
circule afin de limiter le risque d’introduction d’un animal virémique, durant la période pendant 
laquelle les tiques du genre Hyalomma sont actives ; 

- de comparer puis uniformiser les tests diagnostiques sérologiques et/ou moléculaires existants 
chez l’être humain ;  

- de comparer puis uniformiser les tests diagnostiques sérologiques et/ou moléculaires existants 
chez les animaux et les tiques ; 

- de mettre en œuvre les moyens nécessaires pour isoler le(s) virus circulant(s) en France (à partir 
d’échantillonnages de tiques et/ou d’hôtes vertébrés, et en lien avec la réglementation relative au 
Micro-Organismes et aux Toxines – MOT), le(s) séquencer puis partager les données. 
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 Concernant le développement de l’approche « Une seule santé » pour lutter contre les 
zoonoses émergentes, dont la FHCC 

- d’élaborer, de mettre en œuvre, et de renforcer et soutenir des programmes d’enseignement88 de 
l’approche « Une seule santé » dans le cadre des programmes de santé destinés aux vétérinaires, 
aux chercheurs, aux médecins, aux autres professionnels de santé et aux praticiens de la santé 
publique, ainsi qu’aux décideurs publics ; 

- d’élaborer et mettre en œuvre un plan national d’action « Une seule santé » soutenu par des 
structures de gouvernance (ministères, agences publiques, etc.), afin de déterminer et d’atténuer 
les facteurs de transmission inter-espèces des agents pathogènes zoonotiques ; 

- d’élaborer, de mettre en œuvre, et de soutenir des programmes de sensibilisation à l’urgence de 
déployer des mesures visant à lutter contre le dérèglement climatique et à préserver la 
biodiversité. 

 
En matière de prévention et de prise en charge liée à la survenue d’un cas de FHCC 
 
Considérant : 
- la circulation possible de CCHFV sur le territoire français (animaux séropositifs dans plusieurs 

zones géographiques) ; 
- les facteurs précités (§6.2.1) pouvant conduire à l’émergence de cas humains ; 
- l’installation et/ou l’expansion des populations de tiques Hyalomma sp. en France ; 
- la détection de cas de FHCC en Europe et notamment en Espagne ; 
- les recommandations internationales ou de pays endémiques (voir Annexe 9). 

 
les experts recommandent : 

 Concernant la probabilité non nulle de la survenue d’un cas humain de FHCC sur le 
territoire français dans les cinq prochaines années 

- d’appliquer les mesures préventives recommandées ci-dessus permettant de limiter l’exposition 
aux piqûres de tiques Hyalomma sp. ; 

- de mettre en place un système de surveillance virologique pérenne dans les populations de 
tiques, en définissant un réseau de sites sentinelles à échantillonner régulièrement pour effectuer 
des recherches de CCHFV chez les tiques collectées ; 

- de poursuivre et actualiser régulièrement la préparation des professionnels de santé humaine à 
la gestion de cas de FHCC, en fonction des connaissances et expériences acquises dans les 
pays endémiques ; 
 

 

                                                
88 tel  que le diplôme universitaire mis en place à l’UPEC « DU Zoonoses liées aux tiques: Impact pour l’Homme et l’Animal 
dans une approche One Health » 
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 En cas de détection du virus chez une tique, un animal ou un humain 
- d’appliquer les mesures préventives décrites par les experts du GT dans ce rapport (§5.6.2) visant 

à réduire le risque infectieux chez l’humain (port de vêtements de protection, animaux en 
quarantaine, etc.) ; 

- d’isoler et de caractériser le virus en cause (culture, génotypage, séquençage, etc.) en respectant 
les circuits et réglementations en vigueur ; 

- de renforcer la surveillance dans la zone géographique concernée. 
 

 En cas de détection chez une tique ou un animal 
o de réaliser des investigations additionnelles selon le contexte (collecte et recherche de 

virus dans les tiques, recherche du virus et/ou tests sérologiques dans l'élevage d'origine 
et les élevages à proximité ou la faune sauvage autour si réalisable) ; 

o de définir des protocoles spécifiques sur la conduite à tenir pour les professionnels 
potentiellement exposés (personnel des abattoirs, éleveurs, etc.). 

 
 En cas de détection chez un humain 

o de réaliser les investigations épidémiologiques et virologiques adéquates (identification 
des facteurs d’exposition possibles (vectoriels ou non)), enquêtes environnementales 
autour du cas (collectes de tiques), dépistage des animaux dans l’entourage du cas si 
nécessaire, etc., voire analyses sérologiques des contacts ou encore études de 
séroprévalence ciblées (zone géographique, personnes co-exposées) ; 

o d’appliquer, en cas d’hospitalisation, les mesures de prévention du risque d’infections 
nosocomiales pour les fièvres hémorragiques virales (en lien avec la fiche COREB) 
décrites dans le §5.6.3). 

 
 
En matière de recherches 
 
Considérant : 
- le manque de données et/ou le besoin de données complémentaires :  

o sur la compétence vectorielle des différentes espèces de Hyalomma vis-à-vis d’agents 
pathogènes d’intérêt en santé humaine et vétérinaire ; 

o sur la présence et la densité des tiques Hyalomma sp. dans certaines régions françaises ;  
o sur la bio-écologie et certains paramètres vitaux des différentes espèces de Hyalomma ;  
o sur l’évaluation des mesures de prévention et lutte contre les piqûres de Hyalomma sp. et 

les agents pathogènes qu’elles transmettent ; 
- les résistances aux acaricides documentées chez les tiques et leur possible augmentation dans 

le futur ; 
- le besoin de disposer de méthodes d’étude standardisées et performantes pour détecter, 

identifier, et caractériser les éventuels nouveaux agents émergents transmis par les tiques ; 
 
les experts recommandent : 
- d’évaluer : 

o l’efficacité et la complémentarité des différentes méthodes de lutte contre les tiques 
Hyalomma sp. ; 

o les impacts sur l’environnement et la santé, ainsi que l’acceptabilité sociétale, des différents 
moyens de lutte et de prévention existants ou à l’étude (utilisation d’acaricides, port de 
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vêtements imprégnés à la perméthrine, tiques ou espèces animales génétiquement modifiés, 
nanoparticules, etc.) ; 

o l’efficacité de solutions à long terme pour la gestion des populations de tiques, comme la 
gestion du paysage ou des espèces animales impliquées dans le cycle de développement 
des tiques (e.g. via le contrôle des populations des hôtes) ; 

o la compétence vectorielle des différentes espèces de tiques (H. scupense pour Theileria 
annulata notamment) vis-à-vis des agents pathogènes (cf. ceux mentionnés dans le Tableau 
20 en priorité) ; 

o l’effet du microbiome des tiques sur la transmission des agents pathogènes vectorisés par les 
Hyalomma sp. ; 

- d’améliorer les connaissances et les techniques de détection des agents pathogènes transmis 
par les tiques Hyalomma sp. ; 

- de développer des projets de recherche pour une meilleure compréhension de l’évolution des 
tiques et des agents pathogènes qu’elles transmettent, notamment concernant l’apparition de 
résistance aux acaricides, l’adaptation à de nouveaux environnements ou à de nouveaux hôtes ; 

- de soutenir la recherche, par des moyens humains et financiers, de nouvelles méthodes de lutte 
contre les tiques, plus respectueuses de l’environnement et de la santé publique que les 
acaricides (vaccins contre les tiques, substances répulsives naturelles, etc.) ; 

- d’intensifier la recherche sur les hôtes des Hyalomma sp., notamment sur l’identification et le rôle 
des espèces de la faune sauvage dans l’amplification des populations de tiques et/ou des agents 
pathogènes transmis. 

  
 Concernant spécifiquement le CCHFV : 

- d’identifier et mobiliser tous les acteurs autorisés à travailler sur le CCHFV (cf. réglementation 
MOT) pour collaborer dans le cadre de projets de recherche multidisciplinaires sur l’étude des 
interactions vecteurs/virus/hôte, notamment les potentielles variations entre souches différentes 
en matière de transmission ou de virulence ; 

- de mettre en place des études épidémiologiques permettant de comprendre la dynamique spatio-
temporelle du virus au sein des populations de tiques et d’animaux vertébrés domestiques et 
sauvages, d’identifier les facteurs influencant cette dynamique et d’isoler le virus pour le 
caractériser ;  

- d’intensifier la recherche sur les traitements antiviraux contre la FHCC pour en améliorer le 
pronostic. 
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Annexe 2 : Liste des agents pathogènes évoqués comme transmis ou 
potentiellement transmis par les espèces de tiques du genre Hyalomma 
et niveau de preuve apporté  

Les dix espèces sélectionnées comme d’intérêt pour les territoires français (voir Chapitre 3) sont 
soulignées dans le tableau. 
(*) des arguments épidémiologiques tels que : isolement viral pour les virus à ARN chez des tiques à 
jeun, co-occurrence d’un agent pathogène donné dans une espèce de tique et dans les hôtes 
vertébrés infestés, co-infection avec des agents pathogènes connus pour être transmis par les tiques, 
l’apparition d’une maladie suite à des piqûres avérées de tiques … Voir Encadré 1. 
(**) : validation expérimentale : 0  aucune ; 1  succès de reproduction/réplication dans les tiques ; 
2  transstadiale ; 3  transovarienne ; 4  transmission à l’hôte vertébré ; 5  transmission 
sexuelle entre tiques mâles et femelles. 
(***): sont mentionnées ici l’ensemble des références concernant la validation expérimentale et les 
arguments épidémiologiques d'une transmission mais la liste concernant la détection d’ADN/ARN 
n’est pas exhaustive. 
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Espèce de 
tique 

Nombre de 
références 

dans 
PubMed/Sc

opus 

Agent pathogène 
transmis/suspecté 

de l’être 

Détection 
ADN/antigène/ag

ent pathogène 
dans les tiques 

 

Arguments 
épidémiologiques 

en faveur d’une 
transmission* 

Validation 
expérimentale 

d’une 
transmission*

* 

Références*** 

H. aegyptiu
m 96/110 

CCHFV ARN Oui 0 (Kar et al. 2020) 

Coxiella burnetii ADN Non 2, 4 (Paștiu et al. 2012; Siroký et al. 2010) 

Borrelia turcica 

Borrelia spp 
ADN et ARN Non 2 

(Brinkmann et al. 2019; Kalmár et al. 2015; 
Takano et al. 2010; Hepner et al. 2020; Keskin et 

al. 2017; Norte et al. 2022) 

Bartonella bovis ADN Non 0 (Akveran et al. 2020) 

Ehrlichia canis 

Ehrlichia spp 
ADN Oui 0 (Paștiu et al. 2012; Norte et al. 2022; Barradas et 

al. 2020a; Akveran et al. 2020) 

Anaplasma 
phagocytophilum ADN Oui 0 (Paștiu et al. 2012) 

Rickettsia africae ADN Non 0 (Gargili et al. 2012) 

Rickettsia 
aeschlimannii ADN Oui 0 (Bitam et al. 2009; Akveran et al. 2020; Orkun 

2019) 

Rickettsia sibirica 
mongolitimonae 

ADN Non 0 (Orkun 2019; Orkun et Emir 2020) 

Rickettsia slovaca ADN Non 0 (Orkun 2019) 

Virus Meram ARN Non 0 (Ergünay et al. 2020) 

Virus Tamdy ARN Non 0 (Ergünay et al. 2020) 

381/546 Babesia caballi ADN Non 0 (Yongchang Li et al. 2020) 
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H. anatolicu
m 

Theileria equi 
ADN ; agent 
pathogène 

Oui 2 ; 4 
(Moltmann et al. 1983; Yongchang Li et al. 2020; 

Springer et al. 2020; S. Kumar et al. 2007b; 
Bhagwan et al. 2015) 

Babesia occultans ADN Non 0 (Ghafar, Cabezas-Cruz, et al. 2020b; Zeb et al. 
2019; Bekloo et al. 2017) 

Babesia bovis ADN Non 0 (Mossaad et al. 2021; Ghafar, Cabezas-Cruz, et 
al. 2020b) 

Theileria annulata ADN ; agent 
pathogène Oui 2 ; 4 

(Afshari et al. 2020; M. Aktas, Dumanli, et Angin 
2004; Al-Fahdi et al. 2017; Amiri, Yaghfoori, et 

Razmi 2021; Dehuri et al. 2022; Kartashov et al. 
2020; Mossaad et al. 2021; Omer, Alsuwaid, et 

Mohammed 2021; Rahmani-Varmale, Tavassoli, et 
Esmaeilnejad 2019; Robinson 1982; Sayin et al. 

2003; Springer et al. 2020; Zeb et al. 2019) 

Theileria 
lestoquardi ADN Oui 2 ; 4 

(Yaghfoori, Mohri, et Razmi 2017; Tajeri, Razmi, et 
Haghparast 2016; Springer et al. 2020; Taha et 
Elhussein 2010; Abdigoudarzi 2013; Rahmani-

Varmale, Tavassoli, et Esmaeilnejad 2019; 
Yaghfoori, Mohri, et Razmi 2017; Al-Fahdi et al. 

2017; Taha et al. 2011) 

Theileria ovis ADN Oui 2 ; 4 
(Yongchang Li et al. 2020; Youquan Li et al. 2010; 
2011; Springer et al. 2020; Ghafar, Cabezas-Cruz, 

et al. 2020b; Bekloo et al. 2017) 

Babesia ovis ADN Non 0 (Abdigoudarzi 2013) 

CCHFV ARN, antigène Incertain 1 
(Williams et al. 2000; Bell-Sakyi et al. 2012; Khan 

et al. 1997; Petrova et al. 2013; Mourya et al. 
2012; Shahid et al. 2021; Kayedi et al. 2015) 

Alphavirus ARN Non 0 (Al-Khalifa, Diab, et Khalil 2007) 

Rhabdovirus 
Zahedan ARN Non 0 (Dilcher et al. 2015) 

Virus de 
l’Encéphalite à 

tiques 
/ Non 5 (Chunikhin et al. 1983) 

Virus Kadam ARN Non 0 (Al-Khalifa, Diab, et Khalil 2007) 

Virus Karshi  Non 0 ; 1 (Aristova et al. 1986) 

Virus Karyana 
ARN, isolement 

viral Oui 0 (Yadav et al. 2019) 
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Virus Kundal 
ARN, isolement 

viral Oui 0 (Yadav et al. 2019) 

Virus Sindbis ARN Non 0 (Kostiukov et al. 1981) 

Coxiella burnetii ADN Non 0 (Fard et Khalili 2011; Fard et al. 2016; Ni et al. 
2020) 

Bartonella spp. ADN Non 0 (Ghafar, Cabezas-Cruz, et al. 2020b) 

Borrelia spp. ADN Non 0 (Ghafar, Cabezas-Cruz, et al. 2020b) 

Anaplasma 
marginale, 
Anaplasma 

phagocytophilum, 
Anaplasma ovis, 

Anaplasma 
centrale, Ehrlichia 

spp., Rickettsia 
massiliae, 

Rickettsia spp., 

ADN Non 0 (Choubdar et al. 2021; Ghafar, Cabezas-Cruz, et 
al. 2020b; Mossaad et al. 2021) 

H. asiaticum 145/192 

Theileria annulata ADN Non 0 (Arjmand Yamchi et Tavassoli 2016; Meng et al. 
2014; G. R. Razmi, Hosseini, et Aslani 2003) 

Babesia occultans ADN Non 0 (M. Sun et al. 2019) 

Babesia caballi ADN Non 0 (Narankhajid et al. 2018; Song et al. 2018) 

Theileria equi ADN Non 0 (Narankhajid et al. 2018) 

CCHFV 
ARN, isolement 

viral  Oui 1 (R. Guo et al. 2017; Kayedi et al. 2015; Moming et 
al. 2018; S. Sun et al. 2009; Zhang et al. 2018) 

Virus Chim ARN Non 0 (D. K. L’vov et al. 2014) 

Virus de la fièvre de 
la vallée de Syr-

Darya 
ARN Non 0 (D. K. L’vov et al. 2014) 

Virus Karshi ARN Non 0, 1 (Karimov et al. 1978; Khutoretskaya et al. 1985; 
Aristova et al. 1986) 
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Virus Tamdy Isolement viral Oui  0 (D. K. L’vov et al. 1976; 1984; Zhou et al. 2019; 
Liu et al. 2020) 

Coxiella burnetii ADN Non 2 (Daiter 1977; 1979; Batu et al. 2020; Ni et al. 
2020)  

Rickettsia siberica ADN Non 0 (P. Parola et al. 2001) 

Borrelia burgdorferi 
sl ARN Non 0 (Wang et al. 2015) 

Rickettsia sibirica 
mongolitimonae isolement Oui  0 (K. F. Yu et Pauls 1993)  

H. dromedari
i 232/344 

Theileria equi 
ADN; agent 
pathogène 

Non 1, 2, 4 (E. Zapf et Schein 2004; F. Zapf et Schein 1994; 
Onyiche et al. 2020; Scoles et Ueti 2015b) 

Theileria 
camelensis Agent pathogène  Oui 1, 2, 4 (Hamed et al. 2011; S. Kumar et al. 2020; H 

Hoogstraal, Wassef, et Buttiker 1981) 

Theileria annulata ADN Oui 2 ; 4  

(Mazlum 1969; Omer, Alsuwaid, et Mohammed 
2021; Gharbi, Darghouth, Elati, AL-Hosary, et al. 

2020; Mamman et al. 2021; C. d’Oliveira et al. 
1997; Youssef et al. 2015; de Kok, d’Oliveira, et 

Jongejan 1993; Mustafa Uel-H, Jongejan, et 
Morzaria 1983) 

Theileria ovis ADN Non 0 (Bekloo et al. 2017) 

Babesia caballi ADN Non 0 (Onyiche et al. 2020) 

Babesia occultans ADN Non 0 (Onyiche et al. 2020) 

CCHFv 
ARN, antigènes, 
isolement viral 

Oui 1, 2, 4 (Logan et al. 1990; Shahid et al. 2021; Smirnova 
et al. 1978) 

Alphavirus ARN Non 0 (Al-Khalifa, Diab, et Khalil 2007) 

Virus Chick Ross ARN Non 0 (Al-Khalifa, Diab, et Khalil 2007) 

Virus Dera Ghazi 
Khan ARN Non 0 (Begum, Wisseman, et Casals 1970) 

Virus Dhori ARN Non 0 (Anderson et Casals 1973) 

Virus Kadam ARN Non 0 (Wood et al. 1982; Al-Khalifa, Diab, et Khalil 2007) 
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Virus de la Peste 
équine (African 
horse sickness 

virus) 

 Non 2, 4  (F. I. Awad et al. 1981) 

Virus Quaranfil ARN  Non 0 (Converse et Moussa 1982) 

Virus Sindbis ARN  Non 0 (Al-Khalifa, Diab, et Khalil 2007) 

Coxiella burnetii ADN  Non 0 
(Onyiche et al. 2020; Rehácek et Brezina 1968; 

Loftis et al. 2006; Abdullah et al. 2018; Selmi et al. 
2019; Bellabidi et al. 2020) 

Francisella persica ADN  Non 0  (Ravi et al. 2019)  

Rickettsia 
aeschlimannii ADN  Non 0 (Morita et al. 2004; Loftis et al. 2006; 

Demoncheaux et al. 2012) 

Rickettsia africae ADN  Non 0 (Kernif et al. 2012) 

Anaplasma spp. 
./Ehrlichia spp. ADN  Non 0 (Onyiche et al. 2020) 

Bartonella bovis et 
Bartonella 
rochalimae 

ADN  Non 0 (Ereqat et al. 2016) 

H. excavatu
m 149/211 

Theileria equi 
ADN ; agent 
pathogène 

 no 2, 4 (Moltmann et al. 1983; Amaia Ros-García et al. 
2013; Tirosh-Levy et al. 2020) 

Babesia bigemina ADN no 0 (Mossaad et al. 2021) 

Babesia bovis ADN no 0 (Al-Hosary et al. 2021) 

Babesia occultans ADN no 3  (Orkun 2019; Al-Hosary et al. 2021) 

Theileria annulata ADN uncertain 2, 4 

(Sayin et al. 2003; Hadani et al. 1963; Al-Hosary et 
al. 2021; Orkun et Emir 2020; Mossaad et al. 

2021; Munir Aktas et al. 2015; Arjmand Yamchi et 
Tavassoli 2016; G. R. Razmi, Hosseini, et Aslani 

2003) 

Theileria capreoli ADN no 0 (Orkun et Emir 2020) 

Theileria ovis ADN no 0 (Bekloo et al. 2017) 

Borrelia spp ADN no 0 (Orkun et al. 2014) 
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Coxiella burnetii ADN no 0 
(Loftis et al. 2006; Ioannou et al. 2011; Abdelkadir 

et al. 2019; Kilicoglu et al. 2020; Bellabidi et al. 
2020)  

Rickettsia africae ADN no 0 (Kleinerman et al. 2013) 

Rickettsia 
aeschlimannii ADN no 0 (Kleinerman et al. 2013) 

Anaplasma 
marginale ADN yes 4 (Shkap et al. 2009) 

Anaplasma centrale ADN yes 0 (Shkap et al. 2009) 

Ehrlichia 
ruminantium ADN no 0 (Mossaad et al. 2021) 

Rickettsia sibirica 
mongolotimonae ADN no 0 (Psaroulaki et al. 2006) 

CCHFV ARN, antigènes uncertain 0 (Williams et al. 2000; Khan et al. 1997; Gunes, 
Poyraz, et Vatansever 2011) 

H. hussaini 4/7 
Coxiella burnetii ADN  no 0 (Padbidri et al. 1984) 

Rickettsia 
massiliae, 

Rickettsia spp. 
ADN  no 0 (Ghafar, Cabezas-Cruz, et al. 2020b) 

H. impeltatu
m 62/88 

Theileria annulata ADN no 2 ; 4  (Mossaad et al. 2021; Mamman et al. 2021; Uel-H, 
Jongejan, et Morzaria 1983) 

 Theileria 
lestoquardi 

(Theileria hirci) 
 uncertain 0 (El-Azazy, El-Metenawy, et Wassef 2001) 

Theileria ovis ADN no 0 (Springer et al. 2020) 

Babesia occultans ADN no 0 (Onyiche et al. 2020) 

Babesia bigemina ADN no 0 (Mossaad et al. 2021) 

Babesia bovis ADN no 0 (Mossaad et al. 2021) 

Babesia pecorum ADN no 0 (Springer et al. 2020) 

CCHFV ARN, antigènes, 
isolement viral 

yes 
1, 2, 4 

cofeeding 

(Khan et al. 1997; Logan et al. 1990; Dohm et al. 
1996; Gordon, Linthicum, et Moulton 1993; Wilson 

et al. 1991) 

Coxiella burnetii ADN  - 0 (Selmi et al. 2019; Bellabidi et al. 2020) 
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Alphavirus ADN -  0 (Al-Khalifa, Diab, et Khalil 2007) 

Virus Dhori ADN  - 0 (Al-Khalifa, Diab, et Khalil 2007) 

Virus Sindbis ARN  - 0 (Al-Khalifa, Diab, et Khalil 2007) 

Rickettsia africae ADN  - 0 (Kleinerman et al. 2013) 

Rickettsia 
aeschlimannii 

 

ADN 
 - 0 (Loftis et al. 2006; Sadeddine et al. 2020; Philippe 

Parola et al. 2013) 

H. impressu
m 10/17 

CCHFV CCHF Ag uncertain  0 (Shahid et al. 2021) 

Theileria annulata ADN no 0 (Mamman et al. 2021) 

Anaplasma/Ehrlichi
a spp. ADN no  0 (Onyiche et al. 2020) 

Rickettsia africae ADN no 0 (Ehounoud et al. 2016) 

H. isaaci 5/5 Virus de la Forêt de 
Kyasanur ARN -  2, 4 (K. R. Singh et Bhatt 1968) 

H. lusitanicu
m 

68/83 

Theileria equi Agent pathogène no 1, 2, 4 (E. Zapf et Schein 2004; F. Zapf et Schein 1994) 

Babesia pecorum / yes 0 (Jouglin et al. 2014) 

Theileria annulata / yes 4  (Viseras et al. 1999; Gharbi, Darghouth, Elati, AL-
Hosary, et al. 2020; Habela et al. 1999) 

CCHFV ARN, antigène yes 0 (Moraga-Fernández et al. 2021; Ana Negredo et 
al. 2019) 

Anaplasma 
phagocytophilum ADN  no 0 (Chisu et al. 2020) 

Borrelia burgdorferi ADN no 0 (Toledo et al. 2009) 

Borrelia lusitaniae ADN no 0 (Milhano et al. 2010) 

Coxiella burnetii ADN  no 0 (Santos-Silva et Vatansever 2017; Bolaños-Rivero 
et al. 2017; Julia González et al. 2020a; 2020b) 

451/620 Theileria equi ADN yes 0 (Amaia Ros-García et al. 2013; Tirosh-Levy et al. 
2020; Ionita et al. 2013; Iori et al. 2010) 
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H. marginatu
m 

Theileria annulata ADN yes 2  (Sayin et al. 2003; Mossaad et al. 2021; de Kok, 
d’Oliveira, et Jongejan 1993) 

Theileria 
sergenti/orientalis/b

uffeli 
ADN no 0 (Boularias et al. 2021; Chisu et al. 2020; Ionita et 

al. 2013) 

Theileria ovis ADN no 0 
(Köseoğlu et al. 2021; Bekloo et al. 2017; 

Rahmani-Varmale, Tavassoli, et Esmaeilnejad 
2019) 

Theileria 
lestoquardi ADN no 0 (Mohammadi, Esmaeilnejad, et Jalilzadeh-Amin 

2017) 

Babesia ovis 
ADN, agent 
pathogène 

no 1 (Abdigoudarzi 2013; G. Razmi et Nouroozi 2010) 

Babesia caballi ADN yes  0 
(Tirosh-Levy et al. 2020; Köseoğlu et al. 2021; 

Amaia Ros-García et al. 2013; Luciano Toma et al. 
2017) 

Babesia bigemina ADN  no 0 (Mossaad et al. 2021; Iori et al. 2010) 

Babesia bovis ADN  no 0 (Mossaad et al. 2021; Iori et al. 2010) 

Babesia occultans ADN yes 2, 3  

(Orkun 2019; Munir Aktas et al. 2015; Orkun et 
Emir 2020; Orkun et al. 2014; Munir Aktas 2014; 

Djursun Karasartova et al. 2018; Ionita et al. 2013; 
J. S. Gray et De Vos 1981b; Dipeolu et Amoo 

1984; Amaia Ros-García et al. 2013) 

Babesia microti ADN no 0 (Djursun Karasartova et al. 2018) 

Babesia sp. 
Tavsan1 ADN no 0 (Orkun et Emir 2020) 

Hemolivia 
mauritanica ADN no 0 (Orkun et Emir 2020) 

Hepatozoon ursi ADN no 0 (Orkun et Emir 2020) 

CCHFV ARN, antigènes yes 1, 2, 3, 4 

(Akyildiz et al. 2021; Gergova, Kunchev, et 
Kamarinchev 2012; Gevorgyan et al. 2019; Gunes, 

Poyraz, et Vatansever 2011; Harry Hoogstraal 
1979; Kayedi et al. 2015; V. F. Kondratenko 1976; 

V. Kondratenko et al. 1970; V. Levi 1972; 
Meissner et al. 2006; Ana Negredo et al. 2019; 

Shahid et al. 2021; Smirnova et al. 1991; Yashina 
et al. 2003; Yesilbag et al. 2013; 2013; Zgurskaya 

et al. 1971) 

Flavivirus ARN  no 0 (Pascucci et al. 2019) 
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Phlebovirus ARN  no 0 (Pereira et al. 2017) 

Virus Bahig ARN  no 0 (Converse et al. 1974) 

Virus Batken 
(proche virus Dhori) ARN  no 0 (Al’khovskiĭ et al. 2014) 

Virus Bhanja ARN  no 0 (Zdenek Hubálek 2009) 

Virus Dhori ARN  no 0 (Filipe et Casals 1979; Vakalova et al. 2019) 

Virus de 
l’Encéphalite à 

tiques 
ARN  no 0 (Yurchenko et al. 2017) 

Virus Jingmen 
ARN, Isolement 

viral 
yes 0 

 
(Dinçer et al. 2019) 

Virus Matruh ARN no  0 (Moussa et al. 1974) 

Virus Tamdy ARN  no 0 (D. K. L’vov et al. 1976) 

Virus Wanowrie ARN yes 0 (Dandawate, Shah, et D’Lima 1970; K. R. Singh et 
Bhatt 1968) 

Virus West Nile ARN no 2, 3 
(D. N. L’vov et al. 2002; Formosinho et Santos-

Silva 2006; Kolodziejek et al. 2014; Pascucci et al. 
2019) 

Rickettsia 
aeschlimannii ADN yes 3 

(Beati et al. 1997; Cicculli, Capai, et al. 2019; 
Grech-Angelini, Stachurski, et al. 2020; Cicculli, 

de Lamballerie, et al. 2019; Sentausa et al. 2014; 
Philippe Parola et al. 2013; Matsumoto et al. 2004; 

Orkun et al. 2014; Orkun et Emir 2020) 
Rickettsia sibirica 
mongolitimonae ADN no 0 (Orkun et Emir 2020) 

Anaplasma 
marginale ADN no 0 (Teshale et al. 2016; Orkun et Emir 2020) 

Rickettsia africae ADN no  0 (Wallménius et al. 2014) 

Anaplasma 
phagocytophilum ADN no 0 (Chisu et al. 2018; Cicculli, Capai, et al. 2019) 

Anaplasma platys ADN no  0 (Chisu et al. 2018) 

Coxiella burnetii ADN no 0 
(Psaroulaki et al. 2006; Luciano Toma et al. 2014; 
Chisu et al. 2018; Mancini et al. 2019; Kilicoglu et 

al. 2020)  
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Francisella 
tularensis ADN no 0  (Pilipenko et Derevianchenko 1955)  

Ehrlichia 
monacensis 
(minasensis) 

ADN no 0 (Cicculli, Capai, et al. 2019) 

Ehrlichia 
ruminantium ADN no   0 (Mossaad et al. 2021) 

Bartonella spp. ADN no 0 (Grech-Angelini et al. 2020; Mancini et al. 2019) 

Borrelia burgdoferi 
sl ADN no 0 (Mancini et al. 2019; Luciano Toma et al. 2014) 

Borrelia spp ADN no 0 (Ehounoud et al. 2016; Orkun et al. 2014) 

H. rufipes 189/238 

Babesia occultans ADN no 2, 3, 4  (Dipeolu et Amoo 1984; J. S. Gray et De Vos 
1981b) 

Theileria ovis ADN no 0 (Bekloo et al. 2017) 

Theileria annulata ADN no 2, 4  (Jongejan et al. 1983; Mamman et al. 2021; C. 
d’Oliveira et al. 1997) 

CCHFV 
ARN, antigènes, 
isolement viral 

yes 1, 2, 3, 4 

(Shahid et al. 2021; Zeller, Cornet, et Camicas 
1994a; Faye et al. 1999; Swanepoel et al. 1983; 

Zeller et al. 1997; Shepherd, Leman, et 
Swanepoel 1989; Zeller, Cornet, et Camicas 

1994b; Shepherd et al. 1991; Mancuso et al. 2019; 
Okorie 1991; Msimang et al. 2021) 

Flavivirus ARN  no 0 (Pascucci et al. 2019) 

Virus Dugbe ARN  no 2  (Okorie et Fabiyi 1979) 

Virus de la Fièvre 
Hémorragique 

Alkhurma 
ARN  no 0 (Hoffman et al. 2018) 

Virus St Croix River 
like ARN  no 0 (Jin Luo et al. 2017) 

Rickettsia 
aeschlimannii ADN no  0 (Springer et al. 2020) 

Rickettsia conorii ADN  no 0 (Mathison et al. 2015) 

Anaplasma 
marginale, centrale, 

platys 
ADN no  0 (Dahmani et al. 2019) 

Coxiella burnetii ADN  no 0 (Kumsa et al. 2015; Diarra et al. 2017; Ni et al. 
2020; Luciano Toma et al. 2014)  
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Borrelia burgdorferi ARN et ADN no 0 (Rollins et al. 2022; Luciano Toma et al. 2014) 

H. schulzei 17/27 Virus Dhori ARN no  0 (Al-Khalifa, Diab, et Khalil 2007) 

H. scupense 

34/47 

 

H. detritum 
: 61/90) 

Theileria equi / no 4  (Knuth, Behn, et Schulze 1918; Petunin 1948) 

Theileria annulata / yes 2, 4 
(Samish et Pipano 1978; Gharbi, Darghouth, Elati, 
AL-Hosary, et al. 2020; Gharbi et Darghouth 2014; 

Gharbi et al. 2013) 

Babesia ovis ADN no 0 (Bekloo et al. 2017) 

Theileria ovis ADN no 0 (Bekloo et al. 2017) 

Rickettsia 
aeschlimannii ADN no  0 (Grech-Angelini et al. 2020; B. Kumar, 

Manjunathachar, et Ghosh 2020b) 

Rickettsia slovaca ADN  no 0 (Grech-Angelini et al. 2020) 

Anaplasma 
phagocytophilum ADN  no 0 (Grech-Angelini et al. 2020) 

Coxiella burnetii ADN  no 2, 3 (Kilicoglu et al. 2020; Pandurov et Zaprianov 1975) 

 

CCHFV ARN incertain 0 (Moming et al. 2018) 

H. somalicu
m 2/2 R. conorii ADN no  0 (Kumar, Manjunathachar, et Ghosh 2020b) 

H. truncatum 142/193 

Theileria equi ADN no 0 (Onyiche et al. 2020) 

Babesia caballi agent pathogène no 3, 4 (Blouin et De Waal 1989; De Waal 1990) 

Theileria annulata ADN no 0 (Mamman et al. 2021) 

CCHFV 
ARN, Isolement 

viral 
yes 

1, 2, 3, 4, 5 

Cofeeding 

(Logan et al. 1989; 1990; Gordon, Linthicum, et 
Moulton 1993; Faye et al. 1999; Swanepoel et al. 

1983; Shepherd, Leman, et Swanepoel 1989; 
Shepherd et al. 1991; Wilson et al. 1991; 1990; 
Gonzalez et al. 1992; 1991; Dickson et Turell 

1992) 

Virus Bunyamwera ARN no 0 (Lwande et al. 2013) 

Virus Dugbe ARN no 0 (Lutomiah et al. 2014) 
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Virus de 
l’Encéphalite 

équine du 
Venezuela 

/ no 2, 4 (Linthicum et Logan 1994) 

Virus Kupe ARN no 0 (Lutomiah et al. 2014) 

Virus Semliki forest ARN no 0 (Lwande et al. 2013) 

Coxiella burnetii ADN no 0 (Capponi et al. 1970; Diarra et al. 2017; Ehounoud 
et al. 2016) 

Borrelia spp. ADN no 0 (Diarra et al. 2017; Ehounoud et al. 2016) 

H. turanicum 24/36 
CCHFV ARN no 0 (Yesilbag et al. 2013) 

Rickettsia sibirica 
mongolitimonae ADN no 0 (Kleinerman et al. 2013) 
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Annexe 3 : Bilan des requêtes TRACES-NT 

Les requêtes ont été effectuées en février 2021. Les animaux destinés à l’abattage sont exclus. Seuls les animaux vivants sont considérés dans ce tableau. 
Les pays dans lesquels des populations de Hyalomma sp. sont présentes sont surlignés en rouge. 
Autres mammifères : Mammifères à l’exclusion des primates, des baleines, dauphins et marsouins, des lamantins et dugongs, des otaries et phoques, lions de 
mer et morses, des chameaux et autres camélidés, des lapins et lièvres et des animaux des espèces chevaline, asine, mulassière, bovine, porcine, ovine ou 
caprine 
Reptiles : serpents, tortues, alligators, caïmans, iguanes, gavials et lézards 
Psittaciformes : perroquets, perruches, aras et cacatoès 
Autres oiseaux : oiseaux à l’exclusion des oiseaux de proie, psittaciformes, perroquets, perruches, aras, cacatoès, autruches, émeus et pigeons 
Autres animaux : animaux à l’exclusion des mammifères, reptiles, oiseaux, insectes, poissons, crustacés, mollusques et autres invertébrés aquatiques ainsi 
que des cultures de micro-organismes et des produits similaires 
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Allemagne 173
5 

496 293
81 

359
4 

250
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12 358 34 13 9 0 96 36 16 24 0 127 8 

Andorre 0 0 7 9 14 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Autriche 0 0 2 8 88 0 5 17 1 0 0 96 0 4 15 0 0 0 
Belgique 963

00 
911
01 

112
55 

411
97 

806 11 305 362 1 2 8461 2091 8 4 10299 284 1142
3 

0 

Bulgarie 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 
Croatie 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

Danemark 144
89 

128
58 

81 83 5 0 0 0 3 0 0 152 3 1 0 0 0 0 
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Espagne 616 120 593
3 

335
9 

397
6 

27
3 

307 371 842 18 20378 2420 1 28 58 0 498 0 

Estonie 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 
Finlande 0 0 0 0 20 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
France 140 346 50 27 33 0 4 0 0 0 63 141 0 0 0 0 9254 0 
Grèce 0 0 0 0 18 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 4 0 

Hongrie 0 0 30 0 71 0 0 0 6 0 1282 1394 0 0 0 65 70 0 
Irlande 0 0 749

6 
311

8 
449 0 30 44 3 0 0 33 0 0 2 0 0 0 

Italie 0 0 392 365 189
5 

29 360 136 1 5 0 70 0 1 10 0 2 0 

Lettonie 0 0 94 0 4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Lituanie 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Luxembour
g 

0 0 84 49 19 0 0 0 2 0 0 0 35 0 0 0 0 0 

Malte 0 0 0 0 9 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Norvège 51 52 0 0 31 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Pays-Bas 166

8 
138
9 

234 216 692 92 37 143 29 0 0 44 0 0 50 0 28 0 

Pologne 0 0 3 0 59 0 0 0 7 2 0 63 2 0 0 0 4 0 
Portugal 0 0 0 0 602 2 0 0 2 0 0 33 0 0 1 0 25 0 

République 
tchèque 

23 0 135 65 46 1 0 16 9 1 0 14868 2707 3 14952 0 4008 357 

Royaume-
Uni 

103 52 584 318 138
2 

4 117
8 

141
0 

23 0 0 196 7 1 9 0 25 0 

Slovaquie 0 0 0 0 7 0 0 0 1 0 0 9 0 0 0 0 0 0 
Slovénie 0 0 0 0 10 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Suède 0 0 0 0 9 6 0 0 1 0 0 2 1 0 0 0 4 0 
Suisse 0 4 643

5 
635

4 
131

5 
0 12 882 4 0 0 1424 0 10 12 0 35 0 

Total 115
125 
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621
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587
62 

140
71 

43
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259
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341
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949 37 30184 23140 2800 71 25432 349 2550
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366 
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Annexe 4 : Résultats d’infections expérimentales de vertébrés sauvages et domestiques avec le CCHFV 
permettant d’estimer leur aptitude à amplifier et retransmettre le virus. 

Nom  Espèce  Mode 
d'infection  

Virémie  Transmission   Signes cliniques  Anticorps (Ac) 

cochon 
d'inde 

Cavia porcellus piqûre de 
tique 

titre moyen ; 11 - 12 dpa ? symptômes sévères, 
mort fréquente par 
piqûre de tique 

21dpa 

lièvre Lepus europaeus, Lepus 
saxatalis 

IV, IM, SC, 
ID, IC  

virémie supérieure par ID et 
piqûre de tique; 4-5log; 1-
10 dpi jusqu'à 15 dpi 

infection de tiques par 
gorgement; nécessite 4-
5log 

non 7-45dpi 

écureuil Spermophilus pygmaeus, 
 Xerus inauris 

IM, SC, IC virémie (virus dans les 
organes); 2-8dpi 

? non  8-512dpi 

hérisson Hemiechinus auritus, 
Erinaceus europaeus; 
Ateleris frontalis 

IV, IM, SC virémie chez les autres 
H. auritus; 2-6dpi 

infection de tiques par 
gorgement 

non 8-31dpi 

rongeurs 

Mystromys albicaudatus, 
Aethomys crysophilus, 
Gerbilliscus leucogaster, 
Rhabdomus pumilio 

SC 1-4log ; 3/7dpi ? non  ? 

Gerbilliscus brantsii, 
Mastomys coucha, 
Mastomys natalensis, 
Desmodillus auricularis 

SC non non non ? 

Pintade* Numida meleagris IV, IM, SC virémie intermittente, 
seulement chez quelques 
individus 

? non 7-21dpi 

Autruche* Struthio camelus SC 1-4dpi; virus détectable 
dans certainsorganes à 
5dpi; ARN détectable 
dansles muscles à 3dpi 

directement par contact 
à l'être humain 

non  5-13dpi 
(séroconversion 
totale) 
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Nom  Espèce  Mode 
d'infection  

Virémie  Transmission   Signes cliniques  Anticorps (Ac) 

calao à 
bec rouge* 

Tockus sp. IP non  infection de tiques par 
gorgement 

non 4 mois  

Chouca* Lamprotornis sp. IP non  infection de tiques par 
gorgement 

non 4 mois  

veau Bos taurus SC, ID, IM, 
IC, IP, 
piqûre de 
tique 

virémie détectée entre 2-
8dpi; 4-6log 

infection de tiques par 
gorgement 

perte d'appétit, 
lassitude 

5-35 dpi 

mouton 
(adulte et 
agneau) 

Ovis aries SC, ID, IP, 
IC, piqûre 
de tique 

2-10dpi; 4-6log; virémie 
absente chez des moutons 
déjà pré-infectés et ayant 
des Ac 

infection de tiques par 
gorgement même avec 
des moutons pré-
immunisés: 60% de 
tiques infectées si fortes 
virémies 

fièvre corrélée à la 
virémie; 
dysfonctionnement du 
foie et des reins; NF 
anormale 

8,21,35dpi; 
transmission 
des Ac 
maternels 
pendant au 
moins 50jours 

cheval Equus cabaluus IV, IM, SC virémie trop faible pour être 
détectable à 2-20dpi 

non fièvre, somnolence, 
signes inflammatoires 

Ac détectables  

âne Equus asinus SC, IC virémie faible mais 
détectable à 2-7dpi 

non non 8-13dpi 

* la grande majorité des oiseaux ne développent pas de virémie ni d'anticorps et sont donc considérés comme réfractaires (expériences faites sur les corbeaux, 
colombes, poulets) 
dpa: day post attachment, jour suite à l'attachement ; dpi: day post infection, jour suite à l'infection 
ID : Intradermique ; SC : Sous-cutanée ; IM : Intramusculaire ; IV : Intraveineuse ; IP : Intra-préritonéal ; IC : Intra-cardiaque.  
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Annexe 5 : les modèles animaux de la FHCC 

L’absence de signes cliniques chez les animaux vertébrés est un problème pour l’établissement de 
modèles animaux. En effet, le virus n’induit pas de maladie sévère chez les animaux habituellement 
utilisés en expérimentation animale, rongeurs ou primates non humains, ce qui limite la possibilité de 
réaliser des études de pathogenèse et les essais vaccinaux et thérapeutiques. Les rongeurs adultes 
immunocompétents, souris, rats, hamsters et cobayes ne sont pas sensibles au virus (Shepherd, 
Leman, et Swanepoel 1989; Garrison et al. 2020).  
Jusqu’à 2010, les seuls modèles disponibles étaient les souris et rats nouveau-nés89, mais ces 
modèles ne reproduisaient pas la physiopathologie et les réponses immunes observées chez 
l’humain. Par la suite, des modèles rongeurs (souris et hamsters) déficients pour certains composants 
de la réponse immune ont été proposés comme modèle d’infection létale par le virus de la FHCC 
(Bente et al. 2010; Farzani et al. 2019) car ils se sont avérés sensibles au virus. Ainsi, on observe : 
- des souris déficientes pour le récepteur des interférons de type 1 (IFNAR-/-) (Zivcec et al. 2013; 
Bereczky et al. 2010) ; 
- des souris déficientes pour le récepteur des interférons de type 1 et 2 (Ifnagr -/-) (Bente et al. 2010; 
Farzani et al. 2019) ; 
- des souris déficientes pour le transducteur de signal et activateur de la transcription (STAT-1-/-).  
Il est à noter que le blocage du récepteur aux interférons de type 1 par un anticorps monoclonal de 
souris C57Bl/6J90 immunocompétentes dans les 24h suivant l’infection par le CCHFV permet 
l’évolution vers une maladie fatale dans la plupart des cas (Lindquist et al. 2018).  
Plus récemment, un modèle hamster déficient pour le facteur cellulaire STAT-2 (Stat-2-/-) a été décrit, 
avec une maladie systémique et létale incluant des pétéchies, une coagulopathie et des altérations 
biologiques (Ranadheera et al. 2020).  
Enfin, un modèle de souris humanisées par transfert de précurseurs hématopoïétiques CD34+ 
(cellules souches humaines) permet l’obtention d’une maladie neurologique mais pas systémique 
(Spengler et al. 2017).  
Une autre approche a récemment consisté à adapter, par passages successifs, la souche Hoti du 
CCHFV à la souris C57Bl/6J (Hawman et al. 2021a). L’infection avec cette souche adaptée induit une 
maladie sévère mais non létale chez les souris mâles adultes. Etonnamment, les souris adultes 
femelles sont beaucoup moins sensibles au virus adapté. En revanche, les souris de trois semaines 
subissent une infection fatale, quel que soit le sexe.  
Même s’ils reproduisent des maladies sévères et létales et certains des signes cliniques observés 
chez l’humain, ces modèles rongeurs présentant des déficits immunitaires ou nécessitant des 
souches adaptées ne sont pas optimaux pour étudier la pathogenèse et l’efficacité de vaccins.  
Malheureusement, aucun modèle primate non-humain pertinent n’a été décrit à ce jour. Des études 
d’infection par le CCHFV de primates non-humains incluant les grivets (Chlorocebus aethiops), des 
babouins (Papio) ou des patas (Erythrocebus patas) révèlent que ces derniers ne développent pas 
de signes cliniques (Hoogstraal 1979; Smirnova et al. 1978). Récemment, un modèle macaque, le 
Macaque crabier (Macaca fascicularis), développant une infection sévère et souvent létale après une 

                                                
89 Chez qui le système immunitaire n’est pas totalement fonctionnel. 
90 C57BL/6 est une souche consanguine commune de souris de laboratoire. C'est le "fond génétique" le plus largement 
utilisé pour les souris génétiquement modifiées à utiliser comme modèles de maladie humaine.  

https://stringfixer.com/fr/Inbred_strain
https://stringfixer.com/fr/Laboratory_mouse
https://stringfixer.com/fr/Laboratory_mouse
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infection par voie intraveineuse a cependant été développé (Haddock et al. 2018). Les paramètres 
virologiques, pathologiques et immunologiques étaient similaires à ceux observés chez l’être humain, 
mais ce modèle a trois limites importantes : d’une part, seule une souche particulière de CCHFV, la 
souche Hoti, a causé une affection ; d’autre part la voie par intraveineuse est très différente du mode 
d’inoculation naturel chez l’humain et enfin, la sévérité de la maladie n’a pas pu récemment être 
reproduite par une autre équipe dans les mêmes conditions (Cross et al. 2020).  
L’absence de modèle primate non-humain reste donc un obstacle de taille pour la compréhension de 
la maladie et le développement de vaccins.  
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Annexe 6 : Traitements de la FHCC 

La ribavirine est l’antiviral recommandé pour traiter les patients infectés. Cette molécule anti-virale 
non spécifique a été employée pendant plus de vingt ans pour traiter les patients atteints de FHCC. 
C’est un analogue de la guanosine ciblant la polymérase virale par inhibition compétitrice, inhibant 
ainsi la réplication du CCHFV. La ribavirine a été testée mais son efficacité est encore à démontrer 
(voir Encadré 7). 
 

Encadré 7 : études et essais cliniques de la ribavirine 
Un essai contrôlé randomisé réalisé en Turquie incluant 136 patients présentant une FHCC, dont 64 dans le 
groupe « ribavirine orale et soins de support » et 72 dans le groupe « soins de support », n’a pas montré de 
différence significative entre les deux groupes ni au niveau de la période d’incubation, ni sur les manifestations 
cliniques, ni sur les résultats de laboratoire, ni sur le temps d’hospitalisation, ni sur les besoins de perfusions 
plaquettaires, ni sur le temps nécessaire à la normalisation de la numération plaquettaire, ni sur la survie (Koksal 
et al. 2010). 

Plusieurs études iraniennes (cas-témoins ou comparaisons historiques), ont mis en évidence une différence 
significative de l’efficacité de la ribavirine lorsqu’elle était prescrite dans les 72 premières heures de l’évolution 
des symptômes comparée aux prescriptions au-delà de 72h, suggérant qu’une prise en charge précoce était le 
facteur principal d’efficacité de la ribavirine (Izadi et Salehi 2009; Metanat et al. 2010; Sharifi-Mood et al. 2009). 

Une récente méta-analyse incluant 33 études sur des infections nosocomiales chez les soignants vient soutenir 
ces derniers résultats mais sans atteindre la significativité statistique, et montrant que l’administration de la 
ribavirine dans les 48 premières heures de l’apparition des symptômes semblait efficace sur le taux de mortalité 
réduit à 0 % versus 42 %, avec un OR à 0.04 [IC95 % 0 – 1,33] (Ö. Ergönül et al. 2018).  

Si la question de l’efficacité de la ribavirine reste encore une question ouverte, elle semble indiquée dans les 
premiers jours de l’apparition des symptômes. Il semble nécessaire de réaliser de plus larges études 
comparatives, même si le placebo est rendu aujourd’hui impossible par respect des règles éthiques (Keshtkar-
Jahromi et al. 2011; Elaldi et al. 2009; Onder Ergonul 2008; Leblebicioglu et al. 2012). Les modalités 
d’administration, la durée, et les posologies sont à préciser dans de plus larges cohortes.  

 
Le favipiravir, un autre antiviral inhibant également la polymérase virale par inhibition compétitrice, 
a également été testé. Dans une étude chez les macaques et une autre sur le modèle souris, le 
favipiravir a montré une efficacité contre la FHCC, avec notamment une réduction de la virémie et de 
l’excrétion virale chez le macaque (Hawman et al. 2020; Oestereich et al. 2014). Cependant, des 
essais cliniques seraient nécessaires pour évaluer l’efficacité de cet antiviral chez l’Homme. 
D’autres traitements ont également fait l’objet d’essais, comme l’administration d’interféron-gamma 
(IFN-γ) qui a montré une efficacité in vitro mais il n’existe pas d’étude chez l’Homme à ce jour ayant 
démontré son efficacité (Onder Ergonul 2008). Il a également été montré que l’interféron de type 1 
(IFN-1) inhibait la réplication du virus de la FHCC (Andersson et al. 2004; 2006), mais sans 
confirmation d’une quelconque efficacité. 
Enfin, des perfusions d’immunoglobulines, qui contiennent des anticorps primordiaux pour aider 
le corps humain à combattre des bactéries et des virus, ont été testés, dans des études 
principalement réalisées en Russie ou Bulgarie (Keshtkar-Jahromi et al. 2011). Cependant, aucune 
étude à ce jour n’a pu démontrer l’efficacité des immunoglobulines spécifiques en intra-musculaire. 
Une seule étude non comparative a montré la guérison de sept patients sous immunoglobulines 
spécifiques en intraveineuse, mais sans groupe contrôle (Vassilenko et al. 1990). Ainsi, de plus larges 
études comparatives sont nécessaires pour répondre à la question de l’efficacité des 
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immunoglobulines. À noter que de nombreux anticorps monoclonaux dirigés contre la nucléoprotéine 
Gc neutralisants in vitro ont été décrits (Bertolotti-Ciarlet et al. 2005). Nonobstant, ces anticorps ne 
sont étonnamment pas protecteurs dans un modèle murin d’infection par le CCHFV (Golden et al. 
2019), ainsi leur place reste également à démontrer (Keshtkar-Jahromi et al. 2011). 
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Annexe 7 : Vaccination  

 Candidats vaccins contre le CCHFV 

Différentes approches vaccinales ont été développées au cours de ces dernières années. 
Ainsi, un vaccin proche du vaccin Bulgare, basé sur une souche produite sur cellules Vero, puis 
inactivée au formol et reprise en adjuvant hydroxyde d’Alun s’est avéré efficace chez la souris IFNAR-
/- contre un challenge par la souche de CCHFV homologue (Canakoglu et al. 2015).  
Un autre vaccin inerte, sous-unitaire, composé des ectodomaines des protéines Gn et Gc de CCHFV 
émulsionnées dans un adjuvant similaire à l’adjuvant de Freund, a été évalué dans le modèle souris 
STAT-1-/- (Kortekaas et al. 2015). En dépit de la présence d’anticorps neutralisants, ce vaccin n’a 
pas protégé les animaux d’un challenge par CCHFV.  
Les autres candidats vaccins récemment décrits sont quant à eux basés sur une approche ADN ou 
vecteur vivant atténué. Un vaccin ADN exprimant le segment M de CCHFV, et donc le précurseur 
des glycoprotéines (GPC) Gc et Gn, a été développé et évalué après trois injections dans le modèle 
souris IFNAR-/- et chez la souris C57Bl/6 dont le récepteur aux IFN de type 1 a été neutralisé par un 
anticorps monoclonal (Garrison et al. 2017). Les souris vaccinées n’ont été que partiellement 
protégées, subissant une perte de poids transitoire et succombant à l’infection dans un tiers des cas, 
en dépit de la présence d’anticorps neutralisant. En doublant la quantité de vaccin administré à 
chacune des doses, une protection de toutes les souris a été obtenu contre la souche de CCHFV 
homologue, mais la protection est tombée à 80 % après un challenge par une souche hétérologue 
(Suschak et al. 2021). Des réponses lymphocytaires T et une réponse humorale ont été induites avant 
le challenge contre la souche homologue, mais les lymphocytes T ne cross-réagissaient pas contre 
la souche hétérologue. Un autre vaccin ADN a été proposé par une autre équipe. Celui-ci permettait 
non seulement l’expression de la GPC, mais aussi de la nucléoprotéine (N) de CCHFV (Hinkula et al. 
2017). Certains animaux ont aussi été immunisés par des pseudoparticules virales ou reçu un rappel 
de pseudoparticules après deux injections d’ADN. La meilleure protection a été induite par la 
vaccination basée sur trois injections d’ADN, avec 100 % de survie chez les souris IFNAR-/-. Encore 
une fois, aucune corrélation n’a été observée entre le titre d’anticorps neutralisant et la protection. Au 
contraire, il semble que les souris ayant développé une réponse majoritairement Th1 aient résisté le 
mieux à l’infection. Ce vaccin, modifié pour exprimer les GPC et N de la souche de challenge a ensuite 
été testé dans le modèle du macaque crabier infecté par voie intraveineuse par la souche Hoti de 
CCHFV (Hawman et al. 2021). Des réponses immunes à médiation cellulaire et humorale ont été 
induites par le vaccin, et les animaux ont été protégés significativement de la maladie induite par le 
virus, avec une absence de virémie mais du matériel génétique viral détecté dans les tissus à 
l’autopsie. La protection a donc été non stérilisante. Différentes approches basées sur l’expression 
d’antigènes de CCHFV par des vecteurs vivants ont également été proposées. Le vecteur Modified 
Vaccinia virus Ankare (MVA) a été utilisé pour exprimer la GPC de CCHFV (Buttigieg et al. 2014). 
Deux injections à deux semaines d’intervalle ont induit des réponses humorales et cellulaires, et 
conféré une protection non stérilisante contre CCHFV. La GPC semble être l’immunogène de choix 
pour le développement d’un vaccin basé sur ce vecteur, le même vaccin MVA exprimant la protéine 
N de CCHFV n’ayant pas réussi à protéger les animaux en dépit de l’induction de réponses immunes 
humorales et cellulaires (Dowall et al. 2016). Un vecteur adénovirus exprimant la protéine N de 
CCHFV a conféré une protection contre une infection létale, mais n’a d’une part pas sauvé toutes les 
souris ni empêché la survenue de signes cliniques chez les souris survivantes (Zivcec et al. 2018). 
Un autre vecteur basé sur un herpès virus bovin exprimant la protéine N a également été proposé 



Anses ● Rapport d’expertise collective  Saisine « n°2020-SA-0039 Hyalomma » 

Version finale page 295 / 300  Janvier 2023 

(Aligholipour Farzani et al. 2019). La plateforme91 basée sur le virus de la stomatite vésiculaire (VSV) 
et exprimant la GPC de CCHFV a protégé toutes les souris après deux injections(Rodriguez et al. 
2019). Enfin, une particule réplicon composée du virus FHCC dans lequel le segment M codant la 
GPC est absent et où la GPC a été amenée en trans, a également conféré une bonne protection chez 
la souris après une seule immunisation (Scholte et al. 2019). De plus, ce vaccin est capable d’induire 
une protection contre une souche hétérologue de CCHFV (Spengler et al. 2019). Ces résultats 
récents suggèrent donc qu’une approche vaccinale est possible pour le virus CCHFV. Cependant, 
l’absence de modèle PNH relevant est un frein considérable à son développement. 
 

 Candidats vaccins contre les tiques 

Malgré de nombreuses recherches sur le sujet, un seul vaccin, dirigé contre une espèce de tique 
tropicale très importante en santé vétérinaire, Rhipicephalus (Boophilus) microplus, est actuellement 
commercialisé à Cuba sous le nom de GAVACTM et utilisé dans de nombreux pays d’Amérique 
centrale et du Sud (Rodríguez et al. 1995). Il était autrefois également commercialisé en Australie, où 
il avait été initialement mis au point, sous le nom de TickGARDTM mais a été abandonné en raison de 
son coût élevé et d’une spécificité de souche notable rendant son efficacité aléatoire (Fuente et al. 
2007). Ce vaccin est basé sur un antigène du tube digestif de la tique (Bm86) et génère une réponse 
immune qui interfère avec la digestion du repas sanguin des tiques et diminue ainsi leur population 
dans la nature, le nombre d’œufs pondus par les femelles étant directement lié au volume de sang 
ingéré́.  
Evaluée contre des Hyalomma sp., la vaccination avec Bm86 n’a montré aucun effet sur les 
infestations de bovins par les tiques adultes H. scupense ou H. excavatum (Galaï et al. 2012). À 
l’inverse, une étude antérieure avait montré que la vaccination de bovins avec Bm86 permettait une 
réduction de 30 % du nombre de nymphes H. anatolicum gorgées, et même de 95 % pour les 
nymphes de H. dromedarii (de Vos et al. 2001). Un résultat similaire a été ensuite rapporté (réduction 
de 89 % du gorgement de nymphes de H. dromedarii sur des bovins vaccinés), mais le vaccin se 
montrait moins efficace chez les chameaux, avec une réduction du nombre de nymphes de seulement 
27 % (Rodríguez et al. 1995). De plus, ce type de vaccin vise à réduire les populations de tiques en 
entravant la ponte des femelles se gorgeant sur les animaux vaccinés. Il sera donc essentiellement 
efficace pour des espèces monotropes comme R. microplus qui se gorgent quasi exclusivement sur 
une espèce animale que l’on peut vacciner et dont le cycle rapide permet plusieurs générations par 
an. Pour les espèces à large spectre d’hôtes et à une seule génération annuelle, il serait nécessaire 
que la vaccination élimine la tique dès sa fixation ou empêche la transmission d’agents pathogènes 
chez les animaux que l’on souhaite protéger (Rego et al. 2019). Ceux-ci pourraient même être des 
animaux sauvages comme le montre un récent essai de vaccination réalisé sur des chevreuils 
(Capreolus capreolus) et qui a permis de réduire l’infestation par différentes espèces de tiques, 
notamment H. marginatum et H. lusitanicum (Contreras et al. 2020). 
Les recherches se sont donc naturellement tournées vers l’identification et l’utilisation d’orthologues92 
de Bm86 pour palier la variabilité du gène correspondant suivant les espèces de tiques considérées, 
dont des espèces de Hyalomma (Ben Said, Galai, Mhadhbi, et al. 2012). La vaccination contre Haa86, 
homologue de Bm86 chez H. anatolicum, a ainsi montré un taux de protection de 60 à 82 % selon les 
études et permis la réduction de la transmission de T. annulata chez les bovins (Jeyabal et al. 2010; 

                                                
91 Par plateforme vaccinale, on entend une stratégie particulière de production et de présentation d'un antigène au système 
immunitaire. 
92 Le terme orthologue est utilisé pour décrire un gène commun à différentes espèces, provenant d'un même gène ancestral 
et ayant conservé une structure et une fonction identiques au cours de l'évolution. 
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Azhahianambi et al. 2009; Jeyabal et al. 2012). Une vaccination de bovins contre Hd86, homologue 
de Bm86 chez H. scupense, a montré une réduction de 59 % du nombre de nymphes gorgées mais 
pas d’impact sur les adultes (Galaï et al. 2012; Ben Said et al. 2013; Ben Said, Galai, Canales, et al. 
2012). Plus récemment, ATAQ, une protéine paralogue à Bm86, a été identifiée dans l’intestin et les 
tubules de Malpighi de l’ensemble des metastriata (genres Rhipicephalus, Amblyomma, Hyalomma, 
Dermacentor, Haemaphysalys, Bothriocroton) (Nijhof et al. 2010). Bien qu’aucun essai de vaccination 
n’ait été encore réalisé́, ATAQ apparaît comme une protéine prometteuse en raison de son homologie 
avec Bm86 et de sa conservation au sein de plusieurs genres.  
La majorité des études s’étant penchées sur la possibilité d’utiliser d’autres molécules dans un vaccin 
protégeant de l’infestation par les Hyalomma spp. se sont intéressées à H. anatolicum. Une 
immunisation avec des extraits de cette tique a montré une diminution du gorgement des tiques dans 
plusieurs études, avec dans certains cas une diminution de la transmission de T. annulata (Sangwan, 
Banerjee, et Sangwan 1998; Banerjee et al. 2003; Banerjee, Momin, et Samantaray 1990; Sran, 
Grewal, et Kondal 1996; Das et al. 2000; Das, Ghosh, et Ray 2005; Ghosh et Khan 1999; Sharma et 
al. 2001). Un homologue de la subolésine, ayant montré une certaine efficacité contre R. microplus, 
a été identifié chez H. anatolicum mais il ne semble pas y avoir eu d’essais vaccinaux à ce jour 
(Shakya et al. 2014). Dans une autre étude, la subolésine, la calréticuline (CRT) et la cathepsine de 
type L (CathL) ont montré des efficacités respectives contre le gorgement de H. anatolicum de 65 %, 
41 % et 30 % (B. Kumar et al. 2017). Chez des bovins, une immunisation avec la ferritine 2 (FER2) 
et la tropomyosine (TPM) a récemment montré des taux de protection contre les larves et les adultes 
de H. anatolicum compris entre 51 et 66 % (Manjunathachar et al. 2019). Enfin, des essais de 
vaccination de lapins avec des glycoprotéines extraites de H. dromedarii ont montré une légère 
diminution de l’indice de reproduction chez des femelles gorgées et une réduction importante des 
taux d’éclosion des œufs (El Hakim et al. 2011). 
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Annexe 8 : Transmission des genres Hepatozoon et Hemolivia 

Généralités 
Les genres Hepatozoon et Hemolivia rassemblent des protozoaires parasites des cellules sanguines 
(globules rouges et leucocytes) appartenant à l’embranchement des Apicomplexa et au super-ordre 
des Adeleorina (= hémogrégarines). Les Hémogrégarines se multiplient dans les cellules sanguines 
de nombreux hôtes vertébrés (poissons, amphibiens, lézards, serpents, tortues, crocodiliens, oiseaux 
et mammifères), principalement des vertébrés à sang froid, et sont transmis principalement par des 
arthropodes vecteurs (Al-Quraishy et al. 2021). Ils ne sont pas zoonotiques. 
Transmission par les Hyalomma sp.   
Hyalomma aegyptium est le vecteur confirmé de Hemolivia mauritanica aux tortues terrestres du 
genre Testudo. L’infection de l’hôte vertébré se produit par ingestion de la tique. L’infection de la tique 
a lieu au cours d’un repas de sang. Hemolivia mauritanica est fréquent chez les tortues terrestres 
(tortues grecques et tortues bordées notamment) dans l’Est du bassin méditerranéen (Liban, Israël, 
Algérie, Bulgarie, Roumanie, Grèce, Turquie) et la péninsule arabique (Quatar) (Al-Quraishy et al. 
2021; Barradas et al. 2020; Široký, Kamler, et Modrý 2005). La prévalence de l’infection dans les 
populations de tortues terrestres est estimée entre 30 et 80 % dans les zones d’endémies (Barradas 
et al. 2020). Les études réalisées sur des tortues d’Hermann en Grèce, en Croatie et en Bulgarie 
n’ont pas mis en évidence le parasite chez cette espèce (Široký, Kamler, et Modrý 2005).  
Hyalomma aegyptium est également le vecteur confirmé de Hepatozoon kisrae pour les lézards 
Agama (Stellagama) stellio (stellions93) en Israël et en Palestine (Paperna, Kremer-Mecabell, et 
Finkelman 2002). L’infection semble limitée à de petits foyers (Paperna, Kremer-Mecabell, et 
Finkelman 2002). L’infection des lézards peut se produire par ingestion de la tique ou par 
consommation de viscères de congénères infectés (Paperna, Kremer-Mecabell, et Finkelman 2002).  
Hyalomma impeltatum est le vecteur confirmé de Hepatozoon hemprichi pour les lézards Scincus 
hemprichii vivant à l’état naturel au Yémen (Al-Ghamdi et al. 2011).  
Clinique 
Des infections expérimentales de tortues par Hemolivia mauritanica ont confirmé l’existence de 
modifications histologiques mineures sur le foie et le rein chez les animaux présentant les 
parasitémies les plus élevées (Siroký et al. 2007). 
Pour Hepatozoon kisrae les répercussions cliniques de l’infection pour les populations de lézards ne 
sont pas connues. Le protozoaire est retrouvé dans différents tissus dont le sang, le foie et les 
poumons (Paperna, Kremer-Mecabell, et Finkelman 2002). 
Hepatozoon hemprichi est également retrouvé dans différents tissus, sang, foie, poumons et rate, 
des animaux infectés sans que les répercussions sur la santé des animaux ne soient clairement 
élucidées.  
 

En résumé, les études analysées montrent que Hemolivia mauritanica a été détectée dans 
H. aegyptium. Toutefois, H. aegyptium n’étant pas présente sur le territoire, mais pouvant être 
potentiellement introduite, l’exposition à Hemolivia mauritanica suite à une ingestion de tique du 
genre Hyalomma représente, selon les experts, un risque très faible pour les reptiles en 
France. Enfin, l’exposition à Hepatozoon kisrae et Hepatozoon hemprichi, représente, selon 
les experts, un risque très faible pour les reptiles en France. 

                                                
93 Les stellions sont des lézards actuellement importés pour la vente à des terrariophiles en France 
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Annexe 9 : Recommandations internationales ou étrangères 

 

1. Recommandation de l’ECDC en termes de prévention et de mesures de contrôle pour la 
FHCC 

“Prevention and control of CCHF infection is achieved by avoiding or minimising exposure to infected 
ticks by using tick repellents. Wearing protective clothing and early and correct removal of ticks are 
recommended. Since nosocomial cases of CCHF are quite common and often result in high mortality, 
strict universal precautions, including barrier nursing, should be taken with hospitalised cases, as with 
other haemorrhagic fevers. A vaccine derived from inactivated mouse brain is used in Bulgaria, but is 
not widely available, and efficiency and safety have to be re-evaluated, as well as specific human 
immunoglobulin used for post-exposure prophylaxis. In endemic areas, a measure of tick control has 
been achieved by environmental sanitation of underbrush habitats. Acaricides may be useful on 
domestic animals to control CCHF virus-infected ticks if used 10–14 days prior to slaughter or to 
export of animals from enzootic regions.” 

 

2. Recommandations de l’OMS 

Un document rédigé en 2014, présente les lignes directrices à appliquer en cas de suspicion de 
fièvre hémorragique (avec un focus sur Ebola) : “Interim Infection Prevention and Control Guidance 
for Care of Patients with Suspected or Confirmed Filovirus Haemorrhagic Fever in Health-Care 
Settings, with Focus on Ebola” ; https://apps.who.int/iris/rest/bitstreams/583365/retrieve  

 
3. Recommandations espagnoles 

Traduction des recommandations espagnoles issues de « Detección de casos de Fiebre hemorrágica 
de Crimea-Congo en el Bierzo (León)94 (Centro de Coordinación de Alertas y Emergencias Sanitarias 
2022) » : 

- Aborder de manière globale et multidisciplinaire, dans un cadre One Health, la surveillance et 
le contrôle du CCHFV, en particulier dans les territoires où le virus a été détecté, y compris la 
surveillance entomologique des espèces de tiques potentiellement vecteurs/réservoirs, en 
renforçant la coordination aux niveaux local, régional et national entre les secteurs de la santé 
humaine, animale et environnementale ; 

- Renforcer les campagnes de prévention et de gestion des piqûres de tiques dans les zones 
où des cas de FHCC se sont produits, ainsi que dans les zones où la circulation du virus est 
déjà connue, et diffuser des informations sur les mesures visant à prévenir la transmission de 
la maladie aux groupes à risque, aux professionnels de santé et à la population générale ; 

- Informer les professionnels de la santé de cette maladie dans les zones où des cas de FHCC 
se sont produits, ainsi que dans les zones connues pour être à forte circulation virale, afin 
qu’un diagnostic précoce et une prise en charge rapide puissent être effectués si l’apparition 
en cas de survenue de nouveaux cas. Dans ces zones, effectuer la surveillance de la maladie 
chez l’être humain au moins pendant la période d’activité maximale du vecteur ; 

                                                
94 
https://www.sanidad.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/Crimea_Congo/docs/20220805_Crimea_Con
go_El_Bierzo.pdf  

https://apps.who.int/iris/rest/bitstreams/583365/retrieve
https://www.sanidad.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/Crimea_Congo/docs/20220805_Crimea_Congo_El_Bierzo.pdf
https://www.sanidad.gob.es/profesionales/saludPublica/ccayes/alertasActual/Crimea_Congo/docs/20220805_Crimea_Congo_El_Bierzo.pdf
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- Effectuer des études entomologiques et de séroprévalence chez les animaux et les humains 
dans les zones où des cas se sont produits ; 

- En cas de circulation virale, étudier les souches de CCHFV détectées pour connaître leurs 
caractéristiques et leur comportement. 

 

4. Autres recommandations identifiées par les experts 

 

D’autres documents ont également été consultés par les experts pour la cohérence des 
recommandations et des mesures de prévention. Toutefois, les systèmes de santé des pays ci-
dessous étant assez éloignés du notre, les documents sont juste listés. 

 

- Pakistan:  “Prevention of Crimean-Congo Haemorrhagic (CCHF) Fever (Human and 
animals) in Pakistan” (2010) 

https://www.nih.org.pk/wp-content/uploads/2018/03/Guidelines-for-Prevention-of-Crimean-Congo-
Haemorrhagic-CCHF-Fever-Human-and-Animals-in-Pakistan..pdf  

 

- Afghanistan : « OPERATIONAL GUIDELINE FOR PREVENTION AND   
CONTROL OF CRIMEAN CONGO HAEMORRHAGIC FEVER IN AFGHANISTAN” 
(2013) 

https://www.humanitarianresponse.info/sites/www.humanitarianresponse.info/files/documents/files/o
perational_guideline_for_prevention_and_control_of_cchf_in_afghanistan.pdf  

 

  

https://www.nih.org.pk/wp-content/uploads/2018/03/Guidelines-for-Prevention-of-Crimean-Congo-Haemorrhagic-CCHF-Fever-Human-and-Animals-in-Pakistan..pdf
https://www.nih.org.pk/wp-content/uploads/2018/03/Guidelines-for-Prevention-of-Crimean-Congo-Haemorrhagic-CCHF-Fever-Human-and-Animals-in-Pakistan..pdf
https://www.humanitarianresponse.info/sites/www.humanitarianresponse.info/files/documents/files/operational_guideline_for_prevention_and_control_of_cchf_in_afghanistan.pdf
https://www.humanitarianresponse.info/sites/www.humanitarianresponse.info/files/documents/files/operational_guideline_for_prevention_and_control_of_cchf_in_afghanistan.pdf
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Notes 
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