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1. Resumé 

Le suivi des systèmes aquatiques en ayant recours à l’ADN environnemental (ADNe) est un domaine de recherche qui progresse 
rapidement et qui permettra de disposer de méthodes économiques et n’occasionnant pas de destruction pour le dépistage 
d’agents pathogènes, notamment ceux affectant les populations aquatiques sauvages au sein desquelles il peut être difficile ou non 
souhaitable de prélever des échantillons.  

La Commission des animaux aquatiques est informée que les méthodes de l’ADN environnemental sont appliquées pour la détection 
des agents pathogènes responsables de plusieurs maladies listées par l’OMSA, Ces méthodes étant disponibles et actuellement 
utilisées, la Commission est convenue qu’il serait souhaitable que des orientations relatives aux applications appropriées des 
méthodes de l’ADN environnemental et à leurs limites potentielles soient proposées.  

La Commission indique que, dans la mesure où il n’existe pas d’estimations précises des performances en matière de diagnostic 
permettant de concevoir des programmes de surveillance ayant recours à des épreuves de l’ADN environnemental, les données 
obtenues par des méthodes de l’ADN environnemental ne sont pas appropriées pour étayer les déclarations d’absence de maladies 
listées. La confirmation des infections par des maladies listées ne peut pas non plus être effectuée en utilisant des méthodes de 
l’ADN environnemental car un résultat positif ne démontre pas qu’un ou des animaux hôte(s) sensible(s) est / sont infecté(s).  

Les résultats positifs obtenus par des méthodes de l’ADN environnemental pourront toutefois constituer des éléments de preuve 
suffisants pour une suspicion d’infection, comme la présence de l’ADN/l’ARN de l’agent pathogène dans l’échantillon. Cette 
application des méthodes de l’ADN environnemental peut être particulièrement utile pour le suivi des animaux de haute valeur ou 
rares, comme solution de substitution à la collecte d’échantillons de tissus. Elle peut jouer un rôle dans la détection précoce de 
l’incursion d’une maladie dans des populations sauvages ou dans des circonstances où l’infection est susceptible de ne pas causer 
de signes cliniques observables. À la suite d’une suspicion fondée sur un résultat positif obtenu par une méthode de l’ADN 
environnemental, des échantillons collectés directement chez les animaux aquatiques doivent être analysés comme décrit dans les 
chapitres spécifiques à des maladies pertinents du Manuel aquatique – pour confirmer ou exclure le cas. 

L’application de méthodes de l’ADN environnemental pour la réalisation d’un objectif précis doit être examinée avec précaution. 
Les méthodes doivent être choisies de façon appropriée, en prenant en considération l’ensemble des facteurs, notamment l’objectif 
de la surveillance, l’agent pathogène cible, la fiabilité de la méthode et l’environnement dans lequel est réalisé l’échantillonnage. Il 
est important que les conséquences de l’obtention de résultats positifs soient anticipées préalablement à l’application d’une 
méthode de l’ADN environnemental car tout résultat positif peut nécessiter la réalisation d’enquêtes impliquant un échantillonnage 
direct et un test de l’animal sensible afin de confirmer ou d’exclure un cas suspect. Le recours à des méthodes de l’ADN 
environnemental ne s’avérera pas être un choix opportun pour réaliser un certain nombre des objectifs de la surveillance des 
animaux aquatiques. 

Le présent document a pour objectif d’étudier l’utilisation potentielle des méthodes de l’ADN environnemental dans le contexte 
des normes du Code sanitaire pour les animaux aquatiques (le Code aquatique) de l’OMSA et du Manuel aquatique et de mettre en 
évidence leurs avantages et leurs limites. 

L’utilisation d’une méthode de l’ADN environnemental pour la détection de Gyrodactylus salaris a été incluse dans le chapitre 2.3.3. 
du Manuel aquatique intitulé « Infection à Gyrodactylus salaris »1. L’inclusion de cette méthode est en ligne avec les conclusions de 
ce document de travail. 

2. Définitions de l’ADN environnemental 

De nombreuses définitions de l’ADN environnemental sont proposées (par exemple, Díaz-Ferguson et Moyer, 2014 ; Bass et al., 
2015 ; Thomsen et Willerslev, 2015). La plupart de ces définitions considèrent l’ADN environnemental comme de courts fragments 
d’ADN/ARN détectables, issus d’un organisme vivant et qui dérivent de composants cellulaires ou de fluides sécrétés dans les 
composants abiotiques du milieu environnant (c’est-à-dire l’eau, l’air, les sédiments).  

Aux fins du présent document, nous définissons l’ADN environnemental comme suit : « acides nucléiques extraits de ‘véritables’ 
échantillons environnementaux (tels que l’eau, le sol, les sédiments, le biofilm) ». Les matériels dérivant directement de l’hôte (tels 
que les fèces, les cellules mortes et le mucus) ne sont pas couverts par cette définition. Une fois extraits de l’échantillon 
environnemental, les fragments d’ADN environnemental cible peuvent être détectés en ayant recours à des méthodes moléculaires 
variées (Díaz-Ferguson et Moyer, 2014). L’ADN environnemental peut en outre faire l’objet d’un séquençage direct, sous forme de 
bibliothèques métagénomiques ou après amplification par PCR de régions génétiques cibles spécifiques (Bass et al., 2015).  

 
1  https://www.woah.org/fileadmin/Home/fr/Health_standards/aahm/current/2.3.03_G_salaris.pdf  

https://www.woah.org/fileadmin/Home/fr/Health_standards/aahm/current/2.3.03_G_salaris.pdf


 

L’utilisation des méthodes de l’ADN environnemental à des fins de surveillance des maladies des animaux aquatiques listées de l’OMSA 2 

Les performances réelles de la détection de l’ADN environnemental dépendent de la collecte des échantillons et de la méthode de 
traitement (par exemple, le volume filtré, la présence et l’élimination des inhibiteurs de la PCR) et des processus biologiques (par 
exemple le taux d’excrétion, les variations temporelles) et de facteurs abiotiques (la dégradation des substances à analyser). Il est 
important d’évaluer ces facteurs de manière empirique, afin de pouvoir interpréter correctement les résultats. Ce n’est qu’en ayant 
une compréhension claire de la manière dont ces facteurs influent sur la probabilité de détection de l’agent pathogène, que la 
détection basée sur l’ADN environnemental peut être utilisée de manière fiable dans divers contextes (Brunner, 2020). 

3. Objectifs  

Ce document examine i) les avantages et ii) les limites afférentes aux méthodes de détection des agents pathogènes basées sur 
l’ADN environnemental, iii) la validation des méthodes de l’ADN environnemental, iv) les conditions d’inclusion d’une méthode de 
l’ADN environnemental dans un chapitre spécifique à une maladie du Manuel aquatique et v) l’utilisation des éléments de preuve 
produits par des méthodes de l’ADN environnemental en tant que critères de diagnostic.  

4. Revue des méthodes de l’ADN environnemental pour la détection des agents pathogènes des animaux aquatiques 
ayant fait l’objet d’une publication 

Une revue de la littérature a été entreprise pour évaluer les applications des méthodes de l’ADN environnemental pour la détection 
et l’étude des agents pathogènes et des parasites des animaux aquatiques. Trente-trois publications traitant de l’utilisation de l’ADN 
environnemental pour la détection de treize agents pathogènes listés par l’OMSA ont été identifiées (voir l’annexe 1, Tableau 1 pour 
plus de détails). Des méthodes ont été développées pour la détection des agents responsables de maladies listées par l’OMSA 
affectant des amphibiens, des crustacés, des poissons et des mollusques. La majorité des publications portent sur la détection dans 
des populations d’animaux aquatiques sauvages d’agents pathogènes listés, notamment l’infection à Aphanomyces astaci, 
l’infection à Batrachochytrium dendrobatidis, l’infection à B. salamandrivorans, l’infection par les espèces du genre Ranavirus, 
l’infection par G. salaris.  

Treize publications supplémentaires traitant d’autres agents pathogènes spécifiques (par exemple, Microcytos mackini), de groupes 
d’agents pathogènes (par exemple, ceux de poissons d’ornement) ou appliquant des méthodes de l’ADN environnemental à des 
domaines d’étude plus larges (par exemple, la transmission de virus aquatiques) ont été identifiées (voir annexe 1, Tableau 2 pour 
plus de détails). 

5. Avantages afférents aux méthodes de l’ADN environnemental pour la détection des agents pathogènes des animaux 
aquatiques 

La détection de l’ADN environnemental est un outil prometteur qui peut être utilisé à des fins de surveillance en complément de 
l’échantillonnage direct des animaux aquatiques. Les méthodes de l’ADN environnemental offrent certains avantages par rapport à 
l’échantillonnage et au dépistage directs chez les animaux aquatiques, qui comprennent, mais sans s’y limiter, les éléments suivants. 

1. Les méthodes de l’ADN environnemental ne nécessitent pas la mise en œuvre de techniques d’échantillonnage des animaux 
aquatiques hôtes qui soient intrusives ou létales. Elles peuvent être particulièrement utiles pour les animaux aquatiques rares 
ou de haute valeur, ou pour les animaux sauvages chez lesquels la collecte d’échantillon est difficile (par exemple, Rusch et 
al., 2018). 

2. Les méthodes de l’ADN environnemental ne nécessitent pas de manipulation des animaux, ce qui évite le stress associé à 
l’obtention sans destruction d’échantillons de tissus (Brunner, 2020). 

3. Le temps consacré à la collecte et au traitement des échantillons, ainsi que les coûts afférents peuvent être significativement 
réduits par rapport à la collecte et au traitement à l’échelle individuelle d’échantillons chez des animaux (Rusch et al., 2018). 

4. Étant donné que les échantillons environnementaux peuvent contenir des analytes issus de la totalité ou d’un pourcentage 
élevé d’une population captive cible, le nombre d’échantillons nécessaire pour détecter un agent pathogène peut être 
beaucoup plus faible (par rapport aux échantillons prélevés individuellement chez les animaux), même lorsque la sensibilité 
en matière de diagnostic de la méthode de l’ADN environnemental est faible (Brunner, 2020). 

5. Un même échantillon environnemental peut faire l’objet d’analyses visant à détecter la présence d’espèces hôtes (voir par 
exemple Rusch et al., 2018) et d’agents pathogènes multiples. 

6. Les méthodes de l’ADN environnemental peuvent être utilisées pour évaluer les voies d’introduction potentielles dans les cas 
où l’échantillonnage des hôtes ne peut pas être réalisé (par exemple, pour les eaux de ballast).  
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6. Limites afférentes aux méthodes de l’ADN environnemental 

Les limites relatives aux applications de la détection des agents pathogènes basée sur l’ADN environnemental comprennent, mais 
sans s’y limiter, les éléments suivants : 

1. La quantité d’ADN d’un agent pathogène cible présent dans l’échantillon environnemental peut être très faible, en raison de 
la dilution dans l’environnement et de la dégradation des acides nucléiques. Cette situation peut avoir une incidence négative 
sur la sensibilité de l’épreuve (Brunner, 2020). 

2. La concentration de l’ADN cible dans un échantillon environnemental varie en fonction de divers facteurs tels que la densité 
des hôtes, la prévalence et l’intensité de l’infection, la méthode d’échantillonnage (par exemple, s’agissant d’eau, le volume 
prélevé, la taille des pores du filtre, les conditions de stockage) et les conditions environnementales (par exemple, la quantité 
de matière organique). La sensibilité des méthodes de l’ADN environnemental peut par conséquent présenter des variations 
plus marquées, en fonction des localités, des études menées à des moments différents et des taxons cibles, que celle de 
l’échantillonnage et de l’analyse directs de tissus animaux (Brunner, 2020). 

3. Des cadres formels sont proposés pour l’évaluation des performances en matière de diagnostic des tests utilisant des 
échantillons issus des animaux, mais ils n’ont pas été élaborés pour les méthodes de l’ADN environnemental. De ce fait, la 
conception des études visant à démontrer l’absence d’infection en ayant recours à des méthodes de l’ADN environnemental 
est problématique. 

4. Un résultat positif pour la détection de l’ADN d’un agent pathogène cible dans un échantillon environnemental est plus 
susceptible de provenir d’une source de contamination non représentative de l’agent pathogène viable (par exemple, un agent 
pathogène inactivé présent dans produit ayant été soumis à un traitement par la chaleur) que dans les échantillons issus des 
animaux. Il n’indique pas non plus nécessairement qu’un animal hôte est infecté par l’agent pathogène cible. 

7. Validation des méthodes de l’ADN environnemental 

Il est de plus en plus probable que des décisions en matière de gestion des maladies seront prises sur la base des résultats d’études 
utilisant des méthodes de l’ADN environnemental. Il est donc impératif que les données générées par ces études soient fiables, 
défendables et respectent des normes d’assurance qualité élevées (Klymus et al., 2019). La validation empirique de la détection 
d’agents pathogènes basée sur l’ADN environnemental doit être focalisée sur la compréhension des causes et des conséquences 
des variations des caractéristiques des tests en fonction des conditions d’échantillonnage ; elle nécessite une bonne compréhension 
de ce qui fait l’objet de l’échantillonnage/l’épreuve pour chaque agent pathogène d’intérêt.  

Le chapitre 1.1.2. du Manuel aquatique décrit les principes et les méthodes de validation des épreuves de diagnostic utilisées pour 
les maladies infectieuses. Les recommandations de ce chapitre concernent les analyses de diagnostic des échantillons issus des 
animaux ; toutefois, les principes et nombre des méthodes qui y figurent sont applicables aux méthodes de l’ADN environnemental. 
Il est recommandé que les principes généraux et les méthodes exposés dans le chapitre 1.1.2. soient appliqués à la validation des 
méthodes de l’ADN environnemental de détection des maladies listées par l’OMSA, dans certains cas. Il convient de noter que le 
processus de collecte des échantillons, la concentration en ADN cible, l’extraction de l’ADN, la sensibilité et les indicateurs de 
performance doivent être définis et validés.  

Des normes en matière de conception et de communication de l’information sont proposées pour les études visant à évaluer la 
précision du diagnostic de méthodes utilisant des échantillons issus des animaux aquatiques (par exemple, Laurin et al., 2018). 
Nombre des considérations relatives à la conception et à la communication de l’information sont également applicables aux 
méthodes de l’ADN environnemental et il est recommandé que ces normes soient appliquées pour les études visant à évaluer la 
précision du diagnostic basé sur l’ADN environnemental. 

En plus des orientations décrites ci-dessus, des considérations relatives à la conception et à la communication de l’information, 
spécifiques aux méthodes de l’ADN environnemental, ont été publiées (par exemple, Doyle et Uthicke, 2020 ; Goldberg et al., 2016 
; Klymus et al., 2019). Nombre de ces études portent sur la détection de macro-organismes et non d’agents pathogènes ; en général, 
les considérations sont toutefois pertinentes pour les méthodes de détection de l’ADN environnemental concernant des agents 
pathogènes. Ces orientations seront particulièrement utiles pour la collecte sur le terrain, le traitement et la conservation des 
échantillons d’ADN environnemental. 

8. Exigences minimales pour l’inclusion d’une méthode de l’ADN environnemental dans le Manuel aquatique 

Il est reconnu que la procédure de validation décrite au chapitre 1.1.2. du Manuel aquatique et les normes en matière de conception 
et de communication de l’information décrites par Laurin et al., 2018 (voir ci-dessus) ne sont pas respectées par nombre de 
méthodes de diagnostic figurant actuellement dans le Manuel aquatique. En effet, beaucoup d’épreuves figurant dans le Manuel 
aquatique peuvent être validées en se limitant au niveau 1 ou 2 de la procédure de validation décrite au chapitre 1.1.2. du Manuel 
aquatique.  

De ce fait, la Commission des animaux aquatiques propose que les exigences minimales de communication de l’information 
suivantes soient respectées pour qu’une méthode de l’ADN environnemental soit prise en considération pour une inclusion dans le 
Manuel aquatique [Adapté de Goldberg et al. (2016)] : 
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1. L’objectif ou l’application prévu de l’épreuve ou du protocole doit être clairement défini (noter que les objectifs appropriés 
d’utilisation des méthodes de l’ADN environnemental dans le contexte des normes de l’OMSA sont examinés plus en détail 
dans la partie 9). 

2. La description des méthodes de collecte des échantillons et des précautions mises en œuvre pour prévenir la contamination, 
notamment le volume collecté, le matériau du conteneur, les contrôles négatifs, le nombre de répétitions et les lieux / la 
profondeur de l’échantillonnage.  

3. La description des méthodes utilisées pour la concentration de l’ADN/l’ARN cible (précipitation / filtration), du type de filtre 
(s’il y a lieu) et du lieu où est effectuée la filtration (par exemple, sur le terrain). 

4. La description des conditions de conservation et de stockage des échantillons (méthode, température, durée). 

5. La description du processus d’extraction de l’ADN/l’ARN, notamment les ajustements du protocole, les précautions relatives 
aux contaminations, les contrôles négatifs et les contrôles positifs internes. 

6. La description de la méthode de détection moléculaire et de son optimisation conformément à Bustin et al. (2009). En outre, 
les épreuves doivent en outre être validées (niveau 1) dans une matrice environnementale en fonction de son objectif 
d’utilisation. 

9. Applications potentielles des méthodes de détection de l’ADN environnemental dans les chapitres spécifiques à des 
maladies du Manuel aquatique 

Les chapitres spécifiques à des maladies du Manuel aquatique contiennent des recommandations ayant trait aux tests destinés à 
identifier les suspicions de cas et à confirmer la suspicion chez les animaux paraissant en bonne santé (ou dont le statut sanitaire 
est inconnu) et les animaux cliniquement affectés. Les populations d’animaux paraissant en bonne santé peuvent faire l’objet de 
suspicions, et donc être soumises à des prélèvements d’échantillons, si elles présentent un ou des liens épidémiologiques avec une 
population infectée. La proximité géographique avec une population réputée infectée, ou le mouvement d’animaux aquatiques, de 
produits issus d’animaux aquatiques ou de matériels, etc., depuis une telle population sont considérés comme des liens 
épidémiologiques. Par ailleurs, des populations paraissant en bonne santé sont soumises à un échantillonnage dans le cadre 
d’études visant à démontrer l’absence de maladie. 

Les points suivants décrivent la pertinence des éléments de preuve obtenus par les méthodes de détection de l’ADN 
environnemental, en vue de leur inclusion en tant que critères de définition des cas dans la partie 6 des chapitres spécifiques à des 
maladies du Manuel aquatique. 

a) Animaux paraissant en bonne santé 

i) Définition d’une suspicion de cas dans une population d’animaux paraissant en bonne santé 

Utilisation pertinente en tant que critère. Un résultat positif obtenu par une méthode de l’ADN environnemental 
recommandée dans le Manuel aquatique est considéré comme étant un élément de preuve suffisant pour être inclus en 
tant que critère pour une suspicion de cas sous réserve de la présence d’une espèce reconnue comme étant sensible dans 
l’environnement où l’échantillon a été prélevé.  

ii) Définition d’une confirmation de cas chez les animaux paraissant en bonne santé 

Utilisation non pertinente en tant que critère. Un résultat positif obtenu par une méthode de l’ADN environnemental 
recommandée dans le Manuel aquatique n’est pas considéré comme étant un élément de preuve approprié pour confirmer 
un cas chez des animaux paraissant en bonne santé. Des méthodes utilisant des échantillons issus des animaux sont 
considérées comme plus pertinentes en tant que critère pour confirmer un cas. Les éléments de preuve permettant la 
confirmation d’un cas chez des animaux paraissant en bonne santé doivent impérativement satisfaire aux exigences de la 
partie 6.1.2 du chapitre spécifique à une maladie pertinent du Manuel aquatique. Un élément de preuve basé sur l’ADN 
environnemental ne sera pas inclus en tant que critère dans ladite section. 

b) Animaux cliniquement affectés 

i) Définition d’une suspicion de cas chez les animaux cliniquement affectés 

Utilisation pertinente en tant que critère. Le prélèvement d’un échantillon environnemental pour rechercher la cause d’une 
maladie dans une population d’animaux cliniquement affectés n’est généralement pas recommandé, car les échantillons 
issus d’animaux cliniquement affectés sont plus susceptibles de permettre la détection d’un agent pathogène et sont plus 
appropriés pour la recherche de la maladie. Toutefois, dans certaines circonstances, une méthode de l’ADN 
environnemental peut permettre de détecter un agent pathogène et conduire à la reconnaissance de signes cliniques de la 
maladie qui n’avaient été ni observés ni associés auparavant. Dans ces circonstances, un résultat positif obtenu par une 
méthode de l’ADN environnemental recommandée dans le Manuel aquatique est considéré comme étant un élément de 
preuve suffisant pour être inclus en tant que critère d’une suspicion de cas. 
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ii) Définition d’une confirmation de cas 

Utilisation non pertinente en tant que critère. Un résultat positif obtenu par une méthode de l’ADN environnemental 
recommandée dans le Manuel aquatique ne sera pas inclus en tant que critère pour la confirmation d’un agent pathogène 
chez des animaux cliniquement affectés (ou des animaux paraissant en bonne santé, voir point 9.a ii ci-dessus). Tout test de 
l’ADN environnemental dont le résultat est positif nécessite des investigations complémentaires impliquant la collecte et 
l’analyse de tissus animaux, comme stipulé dans le chapitre spécifique à une maladie pertinent du Manuel aquatique. Les 
éléments de preuve permettant de confirmer un cas chez des animaux cliniquement affectés doivent satisfaire aux exigences 
de la partie 6.2.2. du chapitre spécifique à une maladie pertinent du Manuel aquatique. Un élément de preuve basé sur 
l’ADN environnemental ne sera pas inclus en tant que critère dans ladite partie. 

10. Discussion 

Les principales limites en matière d’ADN environnemental sont le manque de données de validation et de performance en matière 
de diagnostic, ce qui signifie que les résultats négatifs ne peuvent pas être utilisés pour démontrer l’absence de maladie et les 
résultats positifs nécessitent une confirmation systématique en ayant recours à des échantillons issus d’animaux (Brunner, 2020). 
Les avantages afférents à l’échantillonnage environnemental par rapport à l’échantillonnage d’animaux, dans certaines 
circonstances, impliquent que les approches de l’ADN environnemental peuvent être intégrées de manière utile dans un programme 
de surveillance. 

Un pays ou une zone pour lequel une déclaration d’absence d’un ou plusieurs agents pathogènes spécifiques est déposée, doit avoir 
un système de détection précoce des incursions de la maladie en vigueur. Le signalement de la morbidité et de la mortalité par les 
éleveurs est un élément essentiel de ce système de détection précoce. Les populations d’élevage ne peuvent servir de sentinelle 
pour les populations sauvages que si elles présentent un lien épidémiologique (par exemple, lorsqu’elles partagent les mêmes eaux). 
Dans le cas contraire, une surveillance active des populations sauvages est requise, car il est peu probable que la morbidité ou la 
mortalité soit signalée (en particulier parce-que les animaux morts ou mourants sont susceptibles d’être rapidement consommés 
ou victimes de prédateurs). L’échantillonnage d’animaux de populations sauvages peut comporter des difficultés logistiques 
considérables, en particulier si les populations sont isolées, éparses ou si leur faible nombre rend l’échantillonnage occasionnant 
une destruction non souhaitable. Les méthodes de détection des agents pathogènes basée sur l’ADN environnemental permettent 
de surmonter bon nombre de ces défis liés à l’échantillonnage des animaux aquatiques sauvages (Kamoroff et Goldberg, 2017 ; 
Trebitz et al., 2017). 

L’infection par certains agents pathogènes listés, dans des conditions particulières ou chez des espèces hôtes données, ne 
provoquera pas systématiquement des signes cliniques détectables. Les systèmes de détection précoce qui reposent sur 
l’observation par les éleveurs (ou d’autres parties prenantes) de la mortalité ou de la morbidité s’avèrent inefficaces dans ces 
circonstances et une surveillance active est alors nécessaire. L’échantillonnage des animaux d’élevage à une fréquence élevée et à 
un niveau permettant de détecter une faible prévalence, comporte des difficultés logistiques considérables et leur coût peut être 
inacceptable. Les méthodes de l’ADN environnemental peuvent constituer une solution de substitution viable (Trujillo-González et 
al., 2019a) pour la surveillance active des agents pathogènes qui sont susceptibles de ne pas causer de manière fiable l’expression 
de signes cliniques observables. Elles présentent l’avantage supplémentaire de disposer d’échantillons qui contiennent des analytes 
provenant d’un grand pourcentage, si ce n’est de la totalité, de la population captive. Ainsi, le nombre d’échantillons 
environnementaux nécessaire est relativement faible par rapport au nombre d’échantillons issus d’animaux (à condition qu’une 
quantité suffisante d’ADN/d’ARN puisse être extraite). 

11. Conclusions 

1. Les méthodes de l’ADN environnemental présentent un intérêt pour améliorer les systèmes de surveillance passive aux fins 
de la détection précoce, en particulier dans les cas où les conditions ne sont pas propices à l’expression clinique d’une maladie 
ou lorsque les populations ne sont pas soumises à une observation suffisante pour détecter la maladie clinique, si elle devait 
survenir. 

2. Les méthodes de l’ADN environnemental peuvent être utiles pour les animaux aquatiques sauvages rares, de haute valeur ou 
chez lesquels la collecte d’échantillons est difficile, lorsque l’échantillonnage direct des animaux n’est pas souhaitable ou que 
son coût est prohibitif. Elles peuvent également présenter des avantages en termes de coûts pour les programmes de suivi 
des maladies dans les environnements de production. 

3. Contrairement à ce qui existe pour les échantillons issus d’animaux, il n’y a actuellement aucun cadre similaire permettant 
d’évaluer les performances en matière de diagnostic des méthodes de l’ADN environnemental. De ce fait, un élément de 
preuve obtenu par des méthodes de l’ADN environnemental ne peut être utilisé pour étayer une auto-déclaration d’absence 
de maladie. 

4. Les méthodes de l’ADN environnemental seront prises en considération en vue d’être intégrées dans les chapitres spécifiques 
à des maladies du Manuel aquatique, si des normes minimales relatives aux maladies et à la communication des informations, 
comme décrit dans le présent document, sont respectées. 

5. Les résultats positifs obtenus avec des méthodes de l’ADN environnemental qui ont été intégrées dans le Manuel aquatique 
seront considérés comme un critère suffisant pour une suspicion de cas de maladie. 

6. L’application de méthodes de l’ADN environnemental pour la réalisation d’un objectif précis doit être examinée avec 
précaution, en tenant compte de l’agent pathogène à détecter, de l’environnement dans lequel les échantillons sont prélevés, 
de la fiabilité de la méthode ainsi que des conséquences de l’obtention de résultats positifs, qui peuvent nécessiter la 
réalisation d’enquêtes au sein des populations d’animaux sensibles afin de confirmer ou d’exclure un cas suspect. 
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7. Les résultats positifs obtenus avec des méthodes de l’ADN environnemental qui ont été intégrées dans le Manuel aquatique 
ne seront pas considérés comme un critère suffisant pour une confirmation de cas de maladie, que ce soit chez des animaux 
paraissant en bonne santé ou des animaux cliniquement affectés. 
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Annexe 1. Publications décrivant les méthodes de l’ADN environnemental pour les agents 
pathogènes des animaux aquatiques 

Tableau 1. Applications des méthodes de l’ADN environnemental pour la détection des agents pathogènes des animaux 
aquatiques listés par l’OMSA ayant fait l’objet d’une publication 

Maladie listée par l'OMSA Publication 

Maladies des amphibiens 

Infection à Batrachochytrium dendrobatidis Brannelly et al., 2020; Julian et al., 2019; Kamoroff & Goldberg, 2017; 
Mosher et al., 2017; Pierson & Horner, 2016; Walker et al., 2007 

Infection à Batrachochytrium salamandrivorans Brunner, 2020; Spitzen‐van der Sluijs et al., 2020 

Infection par les espèces du genre Ranavirus Hall et al., 2016; Julian et al., 2019; Miaud et al., 2019; Pierson & Horner, 
2016; Vilaca et al., 2020  

Maladies des poissons 

Infection à Gyrodactylus salaris Fossoy et al., 2020; Rusch et al., 2018;  

Infection par le virus de l’anémie infectieuse du saumon (virus 
présentant des délétions dans la région hautement 
polymorphe) 

Gregory et al., 2009  

infection par l’herpèsvirus de la carpe koï Haramoto et al., 2007; Honjo et al., 2010; 2012  

l'infection par l’alphavirus des salmonidés (maladie du pancréas 
du saumon) 

Bernhardt et al., 2020; Weli et al., 2021  

Maladies des crustacés 

Maladie de nécrose hépatopancréatique aiguë Kongrueng et al., 2015  

Infection à Aphanomyces astaci (peste de l’écrevisse) Robinson et al., 2018; Rusch et al, 2020; Strand et al., 2011; 2014; 
Vralstad et al., 2016; Wittwer et al., 2018a; 2018b 

Infection par le virus du syndrome des points blancs Natividad et al., 2008; Quang et al., 2009  

Maladies des mollusques 

Infection à Bonamia ostreae Jorgensen et al., 2020  

Infection à Perkinsus marinus Audemard et al., 2004  

Infection à Xenohaliotis californiensis Lafferty & Ben-Horin, 2013  

Tableau 2. Études portant sur l’ADN environnemental des agents pathogènes des animaux aquatiques non listés par 
l’OMSA, ayant fait l’objet d’une publication 

Sujet Publication 

Détection des parasites de poissons d'ornement Trujillo-Gonzalez et al., 2019b; 2019a  

Parasitologie  Bass et al., 2015  

Foyers de protozoaires parasites en exploitations piscicoles Bastos Gomes et al. 2017; 2019  

Transmission des maladies dans les cages à saumon en eau libre  Salama & Rabe, 2013  

Parasites aquatiques émergents  Sana et al., 2018  

Micro-organismes pathogènes dans les appâts Mahon et al., 2018  

Virus d’origine aquatique Oidtmann et al., 2018  

Halioticida noduliformans chez les homards  Holt et al., 2018  

Microcytos mackini  Polinski et al., 2017  

Trématode parasite Ribieroia ondatrae  Huver et al., 2015  

Schistosoma sp. Alzaylaee et al., 2020  

___________________________ 
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