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     Les auteurs réunis sous l’égide de l’Académie Vétérinaire de France ont étudié comment 
la littérature scientifique interroge le rapport entre l’émergence de zoonoses ou de nouvelles mala-
dies infectieuses humaines et animales, d’une part et les pertes de biodiversité observées sous l’effet 
des pressions humaines d’autre part. L’examen de la littérature consultée décrit comment certains 
agents pathogènes peuvent passer du « réservoir » naturel sauvage à celui des animaux domes-
tiques et aux populations humaines. L’exploitation et la destruction des milieux naturels comme les 
forêts primaires et les zones humides tropicales, ainsi que le rapprochement d’espèces consécutif, 
favorisent des contacts permettant le passage (direct ou via des réservoirs intermédiaires) d’agents 
pathogènes du réservoir sauvage aux humains, qui propagent ensuite ces agents sur la planète. Il 
existe toutefois une importante variabilité des modalités permettant le passage, puis la propagation 
locale et planétaire des agents pathogènes issus de la biodiversité. Il est prématuré de tirer des 
conclusions générales sur les relations que cette revue scientifique a examinées. L’article suggère 
néanmoins que l’approche pluridisciplinaire doit progresser tant dans le domaine de la recherche 
que dans celui des pratiques et de l’enseignement. Cette pluridisciplinarité implique une étroite 
collaboration entre les médecines vétérinaires et humaines, l’écologie de la santé, d’autres 
disciplines biologiques et environnementales, et les sciences humaines.
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The authors, under the aegis of the Veterinary Academy of France, studied how the scientific litera-
ture questions the relationship between the emergence of zoonosis or new human and animal 
infectious diseases and the loss of biodiversity observed under anthropogenic changes. This review 
describes how some pathogens can spill over from « wild reservoir » to domestic animal populations 
and human. The exploitation and destruction of natural environments such as primary forests and 
tropical wetlands, and closest proximity amongst species that is consecutive promote contacts that 
allow pathogens to circulate from the wild natural reservoirs to humans, who then spread these 
agents all over the world. However, there is a large array of modalities with regard to the transmis-
sion and further spread of pathogens from biodiversity. It is premature to draw general conclusions 
on these relationships from this review only. However, the study emphasizes the needs to strengthen 
a multidisciplinary approach in research as well as in practice and teaching. Such multi-disciplinary 
approach should involve close collaborations between veterinary and human medicines, ecology, 
other biological and environmental disciplines and the human sciences.

Certains groupes humains engagés dans des activités au contact 
du milieu « sauvage » (chasseurs, pêcheurs, forestiers, réfugiés, 
travailleurs manuels précaires, …) ou au contact des animaux 
sauvages eux-mêmes (personnel des marchés de « viande de 
brousse », consommateurs, populations de chasseurs-cueilleurs) 
sont particulièrement exposés à l’infection (Wolfe et al., 2007). 
Il en va de même pour les éleveurs et leur entourage qui sont 
particulièrement exposés lorsque l’infection de la faune sauvage 
est transmise et amplifiée par une espèce domestique (« grippe » 
aviaire à virus influenza H5N1, infection à virus Nipah ou 
Hendra où les animaux domestiques ont servi d’espèces relais 
entre le réservoir et l’humain) (Gibb et al., 2020).
Depuis une vingtaine d’années, des recherches étayent l’hypo-
thèse qu’un « effet de dilution » réduit la probabilité de zoonoses 
dans les écosystèmes à forte diversité spécifique, mais là encore 
dans des conditions souvent particulières (Ostfeld et al., 2000; 
Magnusson et al., 2020; Rohr et al., 2020). Le rôle des espèces 
réservoirs dans le phénomène de dilution apparaît plus impor-
tant que celui des espèces vectrices qui tendent, au contraire, 
pour ce type de transmission à amplifier le processus infectieux 
(Figure 3); ce constat montre l’importante hétérogénéité 
spatio-temporelle qui peut exister entre effet de dilution et effet 
d’amplification qui peuvent intervenir et coexister (Roche et al., 
2011). Au moment où ce mémoire est rédigé, le sujet continue 
d’alimenter la recherche sur la complexité des phénomènes de 
persistance et de propagation des pathogènes.

 

Figure 3 : Représentation schématique de l’influence de la richesse 
spécifique des écosystèmes et du rôle épidémiologique associé des espèces 
sur les phénomènes de dilution et d’amplification des pathogènes 
(Illustration adaptée de Roche et Guégan, 2011).

CONCLUSION : MIEUX COMPRENDRE POUR 
MIEUX ANTICIPER, MIEUX ENSEIGNER ET 
INFORMER POUR MIEUX PREVENIR

Le SARS-CoV-2, virus responsable de la pandémie de la 
COVID-19 a déstabilisé le fonctionnement de nos sociétés à 
l’échelle planétaire. Cette crise mondiale a soulevé de nombreux 
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Le recours aux vaccins et aux antimicrobiens a un temps laissé 
croire que l’humanité pourrait contrôler les maladies 
infectieuses et parasitaires. Dès les années 1980, l’irruption de 
maladies infectieuses inconnues au préalable, comme le SIDA 
(syndrome d’immunodéficience acquise) et la légionellose, a 
remis en cause cet optimisme et promu le concept de « maladies 
infectieuses émergentes (MIE) » et aussi « réémergentes » lorsque 
des maladies ayant précédemment disparu, ou régressé, ont 
réapparu. La notion d’agents infectieux émergents a fait l’objet 
d’une littérature grandissante dès la décennie 1990 (Figure 1), 
en particulier à la suite de la découverte du virus de l’immunodé-
ficience humaine (VIH) responsable du SIDA en 1983. Par la 
suite, d’autres maladies émergentes ont aussi relevé l’attention de 
la communauté scientifique (Morse et al., 2012), avec notamment 
la Grippe A induite par le virus Influenza hautement pathogène 
H5N1 en 1997 puis en 2005 (Alexander, 2007), le virus Influenza 
H1N1 en 2009 (Nava et al., 2009), puis le syndrome respiratoire 
aigu sévère (SRAS) en 2003 lié au virus SRAS-CoV-1 (Berger et 
al., 2004), le syndrome respiratoire du Moyen-Orient (MERS) en 
2012 dû au virus MERS-CoV (Abdallat et al., 2013) pour finir par 
la COVID-19 en 2020 et le virus SRAS-CoV-2 (Huang et al., 
2020), en nous limitant, pour illustration, depuis le VIH, à des 
virus provoquant des maladies respiratoires susceptibles de déclen-
cher des pandémies comme la COVID-19. 

Figure 1 : Résultat de requête du nombre d’articles scientifiques de la 
base documentaire Scopus incluant les termes ‘emerging infectious 
disease’ au cours des cinquante dernières années, avec indication par des 
flèches de quelques exemples marquants de virus émergents. 

Au cours des années 2000, des articles de synthèse (Taylor et al., 
2001; Woolhouse et al., 2005; Jones et al., 2008) parus dans des 
revues scientifiques prestigieuses, révélaient au public les 
diverses catégories d’agents pathogènes qui étaient associées à 
ces émergences et montraient l’importance particulière des 
maladies humaines dues à des agents pathogènes entretenus et 
propagés par des animaux ou l’environnement. En complément 
de ces publications citées d’innombrables fois, d’autres études, 
en particulier celle de Cleaveland et al. (2001) ont montré que 
les maladies transmissibles des animaux domestiques 
répondaient à des critères analogues.
De ces études est ressorti l’argument, depuis largement vulgarisé, 
que la plupart des maladies infectieuses et parasitaires humaines 
(les chiffres varient selon les publications entre environ 1407 
agents pathogènes humains répertoriés pour Woolhouse et al. 
(2005) et plus de 2100 pour Wardeh et al. (2015) et Murray et al. 
(2018) ont pour origine un agent pathogène « multi-hôtes » (ces 
hôtes sont selon les cas des animaux sauvages ou domestiques et 
des humains). Les émergences d’agents pathogènes sont actuelle-
ment représentées à plus de 62% par des agents d’origine 
animale (zoonoses) au sein desquels, ces 50-60 dernières années, 
72% seraient issus de la faune sauvage (Jones et al., 2008; 
Murray et al., 2018). L’évolution des émergences d’agents 
pathogènes des 60 dernières années révèle une augmentation 
significative de leur occurrence (Jones et al., 2008; Morand & 
Figuié, 2018) mettant en lumière des enjeux de mobilisation et 
de réorganisation de nos sociétés, tant d’un point de vue collectif 
qu’individuel (Ashford, 2003).
La problématique de l’origine faunistique des pathogènes 
émergents ressurgit régulièrement dans les médias en particulier à 
l’occasion d’alertes sanitaires et de menaces pandémiques. L’émer-
gence du virus SARS-CoV-2 (Wu et al., 2020; Zhou et al., 2020) 
s’est donc sans surprise accompagnée de son lot d’interrogations 
médiatiques et de controverses, cette fois avec le pangolin comme 
emblème allégorique (Daszak et al., 2020; Salata et al., 2020; Xiao 
et al., 2020). Cependant, il a été depuis suggéré que la proximité 
génétique apparente entre les coronavirus de pangolins et le 
SARS-CoV-2 est probablement fortuite (Liu et al., 2020). 

La pandémie du SARS-CoV-2 a notamment été l’occasion de 
percevoir l’enjeu sociétal que constituent les épidémies. L’évalua-
tion de la crise, la préparation des sociétés et les réponses 
apportées par les autorités sont autant d’éléments clés dans la 
conduite d’un programme de surveillance et de lutte sanitaire 
(Zylberman, 2013). Au-delà de la nécessaire réponse d’urgence 
faite à une crise sanitaire, il apparaît essentiel de pouvoir 
identifier et caractériser les agents pathogènes des maladies 
humaines ou animales et leur source, puis de comprendre leur 
propagation, afin de mieux anticiper le risque et les réponses à y 
apporter (Keck, 2020).
Le mémoire présenté ici porte essentiellement sur les relations 
écologiques susceptibles d'exister entre certains hôtes naturels 
sauvages d’agents pathogènes, et le passage de ces derniers à des 
espèces animales domestiques et/ou aux humains. Dans les 
paragraphes qui suivent, nous explorerons plus particulièrement 
le lien entre pertes d'origine anthropique de la biodiviersité et 
l’émergence de nouvelles maladies infectieuses. L’article aborde-
ra dans un premier temps les méthodes d’études, puis les 
maladies d’intérêt, et aussi les populations animales sources 
d’agents pathogènes, pour ensuite discuter de la sémantique des 
termes « santé » et « biodiversité ». Il abordera également la 
transmission et la propagation de ces agents de maladies, puis 
l’augmentation contemporaine de la fréquence des épidémies et 
enfin l’impact de la biodiversité sur la santé humaine et animale. 

METHODES D’ETUDES DES LIENS ENTRE
ALTERATION DE LA BIODIVERSITE 
ET EMERGENCES DE CERTAINES MALADIES 

Pour l’essentiel, les études originales, notamment dans des 
programmes européens et américains, utilisent des approches 
descriptives et analytiques et plus rarement expérimentales sur 
lesquelles des synthèses sont fondées ; ces études portent sur des 
investigations microbiologiques (diagnostic et dépistage des 
agents pathogènes) et des enquêtes de terrain (approches 
épidémiologiques et écologiques des facteurs de risque d’infec-
tion ou de portage parasitaire (Abbate et al., 2020). Pour 
certaines de ces synthèses, des bases de données ont été compi-
lées afin de relier statistiquement et par modélisation, d’une part 
les agents pathogènes découverts sur des animaux sauvages en 
liberté et, d’autre part les agents responsables de maladies 
humaines ou animales (animaux de production ou de compa-
gnie) (Salkeld et al., 2013; Allen et al., 2017; Olival et al., 2017; 
Young et al., 2017). L’infection ou l’infestation des animaux 
sauvages n’entraîne pas toujours, voire rarement le développe-
ment d’une maladie cliniquement exprimée ou de lésions 
identifiables dans ces espèces ; leur importance voire leur 
présence peuvent donc être mésestimées. De ce fait, dans la 
plupart des études tout comme dans ce mémoire, ce ne sont pas 
les maladies des animaux sauvages qui retiennent prioritaire-
ment l’intérêt, mais principalement les maladies humaines ou 
des animaux domestiques, dont les agents sont entretenus et/ou 
transmis par les animaux sauvages.
Les synthèses conduites pour rechercher des liens entre 
altérations de la biodiversité et émergence de maladies 
infectieuses humaines ou d'espèces domestiques se fondent en 

grande partie sur des études réalisées à partir de travaux scienti-
fiques originaux « les méta-analyses » qui répondent à des règles 
strictes pour être publiées ; ces synthèses reposent aussi sur des 
revues exhaustives de la bibliographie (Borenstein et al., 2009). 
Ces bases de données peuvent comprendre plusieurs centaines 
ou plusieurs milliers de liens « microbe / espèce hôte /maladie » 
permettant des traitements bio-statistiques appropriés et la 
révélation de dépendances (comme par exemple les proportions 
de maladies infectieuses humaines qui sont des zoonoses). 
Compte tenu de l’ampleur de l’éventail des triades microbe / 
hôte / maladie (Guégan et al., 2020), il est tentant de délimiter 
le champ des études (Exemple : virus / mammifères) au risque de 
créer des biais de sélection des sujets à prendre en considération. 
Les maladies humaines, par exemple, peuvent prendre le pas sur 
les maladies animales à impact économique. Les maladies à 
transmission vectorielle peuvent parfois mieux retenir l’atten-
tion que des maladies transmises différemment.
Récemment, ce type de travaux synthétiques a remis en exergue 
le rôle épidémiologique des chauves-souris connues pour 
héberger un grand nombre d'espèces virales sans en subir de 
conséquences cliniques (Calisher et al., 2006; Hayman, 2019). 
Ces espèces représentent-elles un réservoir privilégié d’agents 
pathogènes nouveaux pour l’humain, ou les ordres des 
Rongeurs et Chiroptères comptant le plus grand nombre 
d’espèces ont-ils été plus étudiés que tout autre groupe animal 
(Luis et al., 2013; Gibb et al., 2020) ?
Le rôle particulier de certains taxons comme source d'agents 
pathogènes humains reste donc débattu ; les fonctions et 
relations écologiques (prédation, commensalisme, domestica-
tion...) ou les proximités phylogénétiques (liées aux spécificités 
des récepteurs cellulaires permettant l'infection des cellules du 
nouvel hôte) contribuent à expliquer, en sus de la seule richesse 
spécifique des taxons, la possible contamination interspécifique 
entre populations d’animaux sauvages, domestiques et 
d’humains (Johnson et al., 2020). La pratique et le développe-
ment de l’élevage ont également favorisé la liaison épidémiolo-
gique plus fréquente avec des taxons tels que par exemple les 
Périssodactyles et Artiodactyles (autrefois « Ongulés ») (Wool-
house et al., 2005; Wells et al., 2020).

LES MALADIES D’INTERET

Cette revue porte principalement sur les maladies humaines, 
ainsi que certaines maladies des animaux domestiques de 
production et de compagnie, qui ont émergé ou réémergé en 
Europe ces dernières décennies. Toutefois, nous avons exclu de 
cette revue les maladies contagieuses qui actuellement sont 
entretenues et propagées uniquement au sein de l’espèce 
humaine, ainsi que des maladies des animaux domestiques qui 
ne sont pas transmises par des espèces animales sauvages 
porteuses des agents pathogènes. 
Certaines maladies transmissibles humaines sont des zoonoses 
vraies (maladies naturellement transmises des animaux vertébrés 
aux humains, et réciproquement, comme la rage). Elles 
impliquent l’existence d’un réservoir animal indispensable pour 
entretenir l’agent pathogène et le communiquer aux humains ; 
sans cet animal, la transmission s’éteint. Certaines maladies 
transmissibles sont qualifiées de sapronoses (mot anglais, dont le 

meilleur équivalent en français serait « maladie tellurique ») car 
l’agent initial, le saprobionte, est naturellement entretenu dans 
un milieu ou un élément naturel (eau ou sol) et devient 
pathogène en contaminant une personne (c'est le cas des 
bactéries responsables de la légionellose).
Les maladies humaines (nous utiliserons par la suite la forme 
raccourcie de « l’humain » pour désigner l’espèce humaine) telles 
que le SIDA, le SRAS, certaines fièvres hémorragiques, voire la 
peste (Yersina pestis), qui sont dues à un agent pathogène issu de 
la faune sauvage ayant acquis l’aptitude à se propager dans les 
groupes humains, entrent pour partie dans le cadre de cette 
revue; mais celle-ci se limite à l’étude et à la compréhension de 
leur origine, plus précisément aux conditions de passage de 
l'agent pathogène d’une population animale sauvage en liberté à 
l’humain. Ce passage peut avoir lieu avec ou sans l'interposition 
d'un relais représenté par une ou des populations animales 
domestiques ou sauvages détenues en captivité. Pour certaines 
de ces maladies humaines, des arthropodes assurent une 
transmission efficace du pathogène (ce sont les maladies dites 
vectorielles, comme la borréliose de Lyme par exemple).

MICRO-ORGANISMES ET PARASITES, LEUR 
POUVOIR PATHOGENE

Pour les besoins de clarté de cet article, nous précisons ci-dessous 
le sens que nous souhaitons adopter pour les termes relatifs aux 
agents pathogènes. 
La dénomination de certains agents capables de causer une 
maladie dans une espèce, mais pouvant être tolérés, ou symbio-
tiques dans une autre, n’est pas simple à résumer : le terme 
«microbe» fait référence à un être biologique n’étant ni une 
molécule, ni un composé toxique, visible au travers d’une 
optique grossissante, par opposition à des métazoaires parasites 
qui sont visibles à la loupe ou à l’œil nu. Le terme de microbe a 
l’avantage de ne pas sous-entendre un rôle pathogène. Plus 
récemment, on a pu lui préférer le terme de « micro-organisme ». 
Les virus ont été inclus assez récemment comme faisant partie 
des microbes ou micro-organismes.
Lorsque l’on veut désigner tous les agents qui peuvent engendrer 
un état pathologique chez au moins certains individus d’une 
espèce, on se réfère à l’expression « agent pathogène » qui 
regroupe des micro et macro-parasites, mais peut être aussi 
employée pour des composés inertes. Le terme de parasite est 
dans ce cas employé en référence à la fonction écologique 
parasitaire, mais pas au classement taxonomique qui distingue 
en médecine, les parasites (protozoaires et métazoaires exerçant 
une action spoliatrice sur leur hôte mais dont la multiplication 
ne se produit généralement pas dans les organes de cet hôte) des 
agents infectieux (virus, bactéries, et autres micro-organismes) 
qui se multiplient dans les organes et tissus de leur hôte.
« Pathogène » est, en français académique, un adjectif. Mais la 
littérature anglo-américaine a banalisé son emploi comme 
substantif : un « pathogène » est donc un agent capable de 
provoquer une maladie. Nous emploierons l’un ou l’autre des 
termes en fonction du contexte.
Les microbes et les métazoaires parasites ne sont pas tous 
pathogènes ; l’immense majorité d’entre eux sont indifférents ou 
sont tolérés sans dommage par l'organisme qui les héberge : ils 

peuvent être commensaux ou symbiotiques, et la littérature 
anglaise emploie souvent le vocable de « mutualiste ». Aussi, 
pour établir un lien de pathogénicité entre un micro-organisme 
hébergé par la faune et l’humain, c’est-à-dire l’existence d’une 
zoonose d’origine sauvage, la détection de la maladie chez 
l’humain est une étape indispensable. La caractéristique 
commune des agents transmissibles qui font l’objet de cette 
revue est leur capacité à se transmettre naturellement entre 
différentes espèces pourvu que les populations réceptives soient 
en relation. Ces agents «parasites généralistes » ou « multi-hôtes», 
(termes utilisés dans les publications scientifiques) trouvent dans 
un éventail d’espèces hôtes les capacités adaptatives permettant 
d’infecter les hôtes; ils n’ont aucune « barrière d’espèce » à 
franchir si une voie de transmission permet le passage d’une 
population d’hôtes d’une espèce donneuse à une espèce 
réceptrice (Borremans et al., 2019). A cet égard, l’utilisation de 
la terminologie « barrière d’espèce » ne serait-elle pas de nature à 
induire quelques biais cognitifs sur la perception des phéno-
mènes d’émergence et de transmission ? Elle donne notamment 
une image caricaturale d’états de mode de transmission      
inter-espèces classiquement hermétique, démentie par la notion 
même de zoonose. 

LES POPULATIONS ANIMALES « SOURCES » 
D’AGENTS PATHOGENES TRANSMISSIBLES

Les animaux sauvages, principalement les mammifères et dans 
une moindre mesure les oiseaux, hébergent souvent et probable-
ment majoritairement, les microbes reconnus responsables des 
nouvelles maladies infectieuses ou parasitaires des animaux 
domestiques et des humains.
Au départ, lorsque sont publiées les premières études sur les 
maladies et pathogènes émergents, c’est généralement par le 
terme de "faune sauvage" (wildlife en anglais) qu’ont été 
désignées les espèces animales sources de certaines contamina-
tions. Le code de l’OIE (Organisation mondiale de la santé 
animale) définit et distingue : l’animal sauvage, l’animal sauvage 
en captivité, l’animal domestique « féral » et l’animal domestique 
proprement-dit (OIE, 2019). Pour sa part, la loi de santé animale 
de l’Union Européenne, promulguée en 2016, entrée en vigueur 
en 2020, ne distingue que les animaux « détenus » et les animaux 
en liberté (EU regulation, 2016). La faune sauvage en liberté se 
distingue, par son mode de vie, des populations d’animaux 
domestiques ou sauvages maintenues en captivité (animaux de 
parcs zoologiques, de réserves de chasse…). En outre, la 
littérature scientifique abonde d'études sur le rôle des animaux 
dits « synanthropiques » qui appartiennent à des espèces 
sauvages et commensales liées durablement à la présence 
humaine, comme de très nombreuses espèces de chauve-souris et 
de rongeurs, dans la transmission animal-humain. Enfin, des 
«espèces relais» (bridge-hosts en anglais) peuvent aussi constituer 
un lien (nécessaire ou non pour la transmission selon les 
pathogènes) entre des individus contaminés et des populations 
animales réservoirs d'agents pathogènes. Ainsi, la transmission 
du virus Ebola pourrait se faire à partir d'un réservoir qui reste 
méconnu via des espèces relais favorisant la transmission 
humaine comme certaines chauves-souris et les grands primates 
(Leendertz, 2016). L’étude du maintien et de la transmission des 

agents infectieux dans les populations réservoirs reste une tâche 
difficile pour le monde scientifique. La prévalence et l’incidence 
dans ces populations est en effet généralement faible, et la diversi-
té spécifique des populations animales impliquées est telle qu’il 
est souvent difficile d’y détecter et étudier l’agent infectieux.

UN PEU DE SEMANTIQUE: « SANTE ET BIODI-
VERSITE », CE QUE REVELENT (OU CACHENT) 
LES MOTS 

Dans ce paragraphe, nous essayons d’adopter un point de vue 
inspiré par les sciences humaines et sociales, bien qu’aucun des 
signataires de ce mémoire ne soit issu de ces disciplines. Un 
recueil plus détaillé pourra être trouvé dans l’ouvrage de Morand 
et Lajaunie (2018) qui explore les recherches associant la santé et 
la biodiversité, l'écologie évolutive des maladies infectieuses et 
non infectieuses, l'éthique, le droit, et enfin les politiques 
publiques. Nous avons néanmoins jugé important de relativiser 
les connaissances acquises par les sciences biologiques en les 
confrontant à des points de vue issus de la sociologie ou de 
l’anthropologie. Le néologisme de « biodiversité » est d’appari-
tion récente et sa définition mérite une attention particulière. Le 
concept remonte au « Sommet de la terre », conférence de l’Orga-
nisation des Nations Unies, tenue à Rio de Janeiro, Brésil, en 
1992 ; c’est à dire peu après l’irruption des idées et concepts de 
maladies émergentes. En écologie (la discipline scientifique) les 
concepts de « richesse spécifique » et de « diversité biologique » 
ont précédé la notion de « biodiversité » (Begon et al., 1986). 
L’étude de la richesse spécifique utilise des indicateurs 
écologiques, issus de la théorie de l’information permettant 
l’approche analytique de phénomènes complexes (Shannon et 
al., 1948). Les indicateurs de richesse spécifique, notamment 
l’indice de diversité de Shannon, prennent en compte le nombre 
d’espèces et pour chacune d’elles, le nombre d’individus. 
La « biodiversité » a pris un sens particulier dans le cadre des 
projets de développement « soutenable » (ou durable). Elle 
constitue une « valeur » éthique, sociétale ou politique dont les 
écologues français se sont emparés (Barbault, 2005).
On observe notamment dans la littérature de vulgarisation et les 
médias, un glissement du sens de l’expression « protection de la 
nature » vers celui de « préservation de la biodiversité ». Ce 
dernier mot comporte une notion quasi-philosophique de « tissu 
planétaire » dont l’interprétation prend en compte toutes les 
relations entre les êtres vivants sans exclure ni accorder une place 
dominante aux êtres humains.
Puisque l’objectif de notre mémoire est d’examiner l’association 
entre biodiversité et santé, il convient d’interroger également le 
concept de santé. Celui-ci semble avoir en effet évolué d’un 
descripteur de bien-être des populations humaines vers une 
valeur sociétale, associée à de nombreuses préoccupations 
humaines, en particulier celle de la biodiversité. La philosophe 
Sarah Carvallo, professeure de philosophie au laboratoire 
Logiques de l’Agir (sic) de l'université de Franche-Comté a 
présenté une conférence pendant que nous préparions ce 
mémoire (Carvallo, 2020). Il nous a semblé que son point de vue 
méritait d’être résumé ici : la définition de l’Organisation 
Mondiale de la Santé (OMS) (1948) intégrait une dimension 
sociale et psychologique pour concevoir la santé humaine comme 

« un état complet de bien-être physique, social et mental », 
excluant la dimension environnementale (Morand & Lajaunie, 
2018). Comme nous le mentionnons, les maladies infectieuses 
émergentes ont suscité l’apparition de nouveaux paradigmes de 
santé (One Health et autres, voir la suite de ce chapitre) qui 
associent étroitement santé humaine, animale et environnemen-
tale. Des philosophes, chercheurs et praticiens tentent 
désormais de mettre en place une approche pluridisciplinaire du 
soin qui devra associer des paramètres à la fois biologiques, 
sociaux et écologiques. 
La perception et la compréhension par le public et les décideurs 
de certaines études relatives aux liens entre les concepts de 
biodiversité et de santé, peuvent rendre la liaison plus ou moins 
convaincante en fonction de l’adhésion de ces personnes aux 
valeurs associées aux deux concepts. Une adhésion à ces valeurs 
est nécessaire pour les intégrer dans l’action et les faire entrer dans 
la pratique. Il y a donc, selon nous, une profonde aspiration de la 
société à l’existence d’un lien bénéfique entre santé et biodiversi-
té. En particulier via la démarche « One Health » (Karesh et al., 
2012) même si l’adhésion à cette approche « One Health » n’est 
pas unanime. Le concept Ecohealth par exemple, peut se 
traduire en français de deux façons « santé des écosystèmes » 
(Rapport et al., 1998; Sandifer et al., 2015) ou écologie de la 
santé (Guégan et al., 2004; Gauthier-Clerc et al., 2010); cette 
dernière approche se revendiquant comme une nouvelle 
discipline scientifique. On peut également citer Global Health 
(santé mondiale ou santé globale) ou Planetary Health (santé 
planétaire)... ; pour certains publics et décideurs en santé 
publique, ces concepts ne semblent convaincants qu’à l’aune des 
orientations professionnelles des lecteurs ou de la méthodologie 
des auteurs (Manlove et al., 2016; Cunningham et al., 2017) « Il 
apparaît donc d’une part une difficulté à véritablement intégrer 
les trois dimensions de la santé humaine, animale et environne-
mentale, et d’autre part une difficulté à mettre en politique les 
concepts avancés depuis vingt ans pour proposer un progrès dans 
ce domaine » (Morand et al., 2020).
De nos jours, les activités humaines ont une incidence majeure 
(globale) sur les écosystèmes terrestres et aquatiques  (Crutzen et 
al., 2003), nous devons donc aussi interroger les représentations 
anthropologiques (conscientes ou inconscientes) des 
conséquences écologiques et sanitaires de cette influence. La 
réflexion sur le thème de ce mémoire est souvent anthropocen-
trée, pour ne pas dire anthropocentrique. Nous devons donc 
nous interroger sur l'emploi de métaphores comme « santé des 
écosystèmes » (Rapport, 1989) ou encore « santé de la Terre » 
(Leopold, 2014), voire de biais cognitifs « barrière d'espèce ». Ces 
représentations orientent la définition des programmes de 
recherche et en amont, influencent les motivations profondes 
des financements de ces études scientifiques ; la vision anthro-
pocentrée des sujets liant ou opposant la perte de biodiversité et 
la santé, influence également l'intégration ou l'ignorance de ces 
sujets dans l'enseignement universitaire et technologique.

DE LA TRANSMISSION A LA PROPAGATION

La transmission s’entend ici comme le passage du pathogène 
d’un individu à un autre, la propagation décrivant la progression 
de ce pathogène dans une population. 

L’écologie des espèces animales sources des microbes et 
métazoaires parasites provoquant des maladies émergentes, 
contribue à expliquer les modalités de passage des agents 
transmissibles d’intérêt pour nous, de la faune sauvage à 
l’humain et aux animaux domestiques. On entend par « sympa-
trie » la coexistence de deux espèces dans la même zone (étendue 
de surface limitée) ; la « syntopie » est la coexistence de deux 
espèces dans le même habitat naturel. L'ensemble des êtres 
vivants (en sympatrie ou syntopie) et leurs interactions (la 
biocénose) sont plongés dans un ensemble d’éléments physiques 
ou chimiques du milieu appelé biotope. Ces proximités spatiales 
facilitent le passage de pathogènes entre deux (ou plusieurs) 
populations voisines (humains et animaux commensaux par 
exemple). 
Les animaux de production représentent 80% de la biomasse 
des vertébrés terrestres, leur concentration et leur faible diversité 
génétique, ainsi que leur position à l’interface de l’humain et de 
la faune sauvage, semblent jouer un rôle primordial dans la 
propagation des pathogènes humains émergents (Rohr et al., 
2010; Morand, 2020).
La dégradation des espaces naturels, leur nette réduction en 
surface (cas des forêts primaires et de la déforestation/fragmenta-
tion par exemple) et la modification des pratiques humaines, 
viennent rompre l’équilibre des écosystèmes et les obstacles 
physiques et comportementaux entre populations qui 
occupaient au préalable des aires disjointes et des niches 
écologiques différentes, rendant possibles des transmissions 
inter-espèces et l’évolution d’agents pathogènes auparavant 
limitées à la faune sauvage (Randolph et al., 2010).
Les connaissances disponibles sur la relation écologique entre 
des populations animales « réservoirs » et des populations 
d’animaux domestiques et d’humains sont encore lacunaires 
(Haydon et al., 2002; Viana et al., 2014). La notion de réservoir 
épidémiologique a considérablement évolué à mesure que 
s’approfondissaient les connaissances récentes sur les maladies 
émergentes. On dispose de peu de résultats probants pour 
documenter les liens entre la persistance de l’agent pathogène 
dans la population source et sa transmission aux humains. Cette 
transmission peut se faire dans l’environnement, par l’interven-
tion d’un « véhicule passif » (notamment les animaux domes-
tiques qui peuvent jouer un rôle amplificateur comme c’est le cas 
pour la transmission des virus Nipah avec le rôle du porc ou 
Hendra avec le rôle du cheval) ou par un vecteur arthropode, 
voire même par contact direct.

MALADIES EMERGENTES : « UNE EPIDEMIE 
D’EPIDEMIES » ?

Des traces d'épidémies dans les populations humaines sont 
connues au moins dès le Néolithique. Ces épidémies se sont 
répandues à l’occasion des déplacements humains à différentes 
époques préhistoriques et historiques. Selon la conception de N. 
Gualde (2006), nous sommes entrés dans la quatrième 
transition épidémique (sic), celle de la globalisation des 
échanges.
S. Morand (2016) étend les perspectives de compréhension des 
épidémies en incluant le rôle de l’évolution des relations 

écologiques que les humains entretiennent avec les autres 
espèces vivantes. Les interactions entre les humains, les animaux 
domestiques et sauvages, l’environnement naturel et anthropisé, 
sont à la source de l’apparition de zoonoses (anciennes et 
nouvelles) et de maladies infectieuses et parasitaires émergentes. 
Les épidémies provoquées chez les humains par ces organismes 
ont augmenté en nombre depuis le XXème siècle (pendant 
lequel la population humaine a triplé entraînant un accroisse-
ment encore plus spectaculaire de la biomasse des animaux de 
production). Nous sommes passés d’une ou deux pandémies par 
siècle, à plusieurs par décennie mais la tendance actuelle fait 
l’objet de controverses car si de nouvelles épidémies apparaissent 
en grand nombre, leur incidence (en nombre de cas humains) a 
aussi tendance à diminuer (Smith et al., 2014). Il s’agit en effet 
du cas de la plupart des maladies infectieuses émergentes des 
dernières années avant l’émergence de la COVID-19. Les 
infections à SARS-CoV-1 en 2002 et 2003, et MERS-CoV 
depuis 2012, à elles deux ont entraîné environ 900 morts ; 
l’épidémie à virus Ebola en Afrique de l’Ouest (2017-2019) a 
entraîné, selon diverses sources citant l’OMS, entre 10 000 et     
20 000 morts au total, mais à la même époque le paludisme tuait 
annuellement plus de 400 000 personnes (WHO, 2019).
Des zoonoses, à proprement parler, ont pu en Europe émerger, 
ré-émerger, ou prendre une nouvelle ampleur économique et 
sanitaire au cours des soixante dernières années (depuis l’appari-
tion de la rage vulpine en 1968, en France, un rapport de 
l’ENSV de 2017, a comptabilisé ainsi 27 évènements d’émer-
gence ou de ré-émergence impliquant la faune sauvage en France 
(Balon et al., 2017)). La source primaire est la faune sauvage 
autochtone ou, dans une bien moindre mesure, certaines 
espèces introduites et parfois envahissantes. A titre d’exemple, 
nous pouvons citer le rôle du Tamia de Sibérie (Eutamias 
sibiricus) en forêt de Sénart (au sud de l’Île de France) qui 
contribuerait à développer un foyer de maladie de Lyme dans 
cette forêt péri-urbaine très fréquentée (Marsot et al., 2013).
Il y a donc bien une problématique importante à prendre en 
considération, notamment sur le « vieux » continent européen. 
Néanmoins, les rapports annuels sur la situation des zoonoses en 
Europe montrent qu’en nombre de cas détéctés, les principales 
(salmonelloses, campylobactérioses, entérocolites hémorra-
giques à E. coli vérotoxiques et, dans une moindre mesure, les 
yersinioses) sont d’origine alimentaire et liées à l’élevage (EFSA 
et al., 2019). Sur ce continent, les zoonoses et maladies 
vectorielles transmises par la faune sauvage (fièvre hémorragique 
à syndrome rénal, leptospirose, maladie de Lyme principalement) 
ne revêtent qu'une importance faible, en nombre de cas annuel-
lement détectés (quelques dizaines de milliers au pire, parmi les 
400 millions d’européens). Cependant, ces estimations sont 
soumises à des biais (sous-estimation du fait de pathogènes 
entraînant des symptômes non spécifiques et/ou qui ne 
nécessitent pas d’avis médical ou de notification offcielle) et sont 
toujours susceptibles d’évoluer. En revanche, les maladies 
animales portées ou transmises par la faune sauvage prennent 
une place économique croissante dans l’élevage européen ; la 
coexistence entre animaux sauvages et animaux d’élevage 
devient aujourd’hui difficile et constitue une préoccupation 
sanitaire et économique importante (par exemple : peste porcine 
africaine, Influenza aviaire hautement pathogène).

Les « nouvelles » épidémies, voire les pandémies, trouvent 
essentiellement leur source primaire dans la faune sauvage des 
zones inter-tropicales de certaines régions d’Asie, d’Afrique ou 
d’Amérique (Allen et al., 2017; Guégan et al., 2020). Lorsque la 
maladie infectieuse nouvelle est une zoonose, la transmission 
interhumaine peut être exceptionnelle, voire inexistante 
(comme pour l’influenza H5N1). Toutefois, les agents 
pathogènes responsables de nouvelles pandémies, comme nous 
l’avons précédemment souligné, sont principalement des 
micro-organismes et parasites qui se sont adaptés à l’espèce 
humaine et peuvent se transmettre entre humains sans besoin 
des animaux (comme pour le SARS-CoV-2) (Haider et al., 2020).
L’étude du vivant (la biologie) ne peut être appréciée sans 
prendre en compte les différentes échelles à travers lesquelles 
elle se réalise, que ce soit à l’échelle de la cellule, de l’organisme, 
des populations, des peuplements ou des écosystèmes. Ainsi, 
l’étude des maladies infectieuses émergentes n’échappe pas à 
cette observation et l’étude spatio-temporelle de l’évolution des 
pathogènes, pour qu’elle soit complète et qu’elle permette une 
vision globale des mécanismes qui la régissent, nécessite une 
analyse à ces différentes échelles (organisme, population, peuple-
ment) en différents lieux ou habitats (Magnusson et al., 2020), et 
à différentes échelles de temps (Ezenwa et al., 2015).
Diverses catégories taxinomiques d’agents pathogènes peuvent 
être cause de zoonoses ou de maladies émergentes; toutefois les 
virus à ARN, du fait de leur capacité de mutations adaptatives 
liée à leur mode de réplication, se multipliant dans le 
cytoplasme, sont significativement plus souvent en cause que 
d’autres agents pathogènes (Pulliam et al., 2009). A l’opposé, les 
métazoaires parasites qui évoluent sur un laps de temps bien plus 
lent apparaissent peu comme agents de maladies infectieuses 
émergentes (Cleaveland et al., 2001; Wells et al., 2020). 
Comme mentionné précédemment, depuis 20, voire 30 ans, de 
très nombreuses études ont été publiées sur ces relations (Smith 
et al., 2010). Pourtant, les controverses qui ont agité les médias 
pendant la crise de la COVID-19 laissent transparaître le 
manque d’informations ou de prise en compte du risque zoono-
tique qui était pourtant déjà connu de la communauté scienti-
fique. Par exemple, le programme d’études pluridisciplinaire « 
PREDICT » de l’USAID (United States Agency for Internatio-
nal Development), ("PREDICT program," 2009) avait notam-
ment pointé le marché « vivant » (Wet market) de la ville de 
Wuhan en Chine comme un point chaud (hot spot) pour le 
démarrage d’une future épidémie. De surcroît, ce même 
programme avait pressenti le groupe des coronavirus comme 
source d’une très plausible future pandémie. Confirmant cette 
crainte, l'OMS avait mis le SRAS et le MERS sur la liste des 
maladies prioritaires en terme de recherche et développement 
afin de signaler que les coronavirus soient un groupe à surveiller 
avec acuité (WHO, 2018).
Plusieurs projets de recherche de l’UE (en particulier EDEN, 
EDEN-Next, WildTech, APHAEA, MedVetNet pour ne citer 
que ceux dont nous avons connaissance) portaient également 
sur la problématique des maladies infectieuses émergentes en 
relation avec la faune sauvage.
Dans ce contexte, la crise sanitaire engendrée par la pandémie de 
COVID-19 suggère qu’une meilleure prise en compte du danger 
de portage des pathogènes dans l’environnement est nécessaire ; 

une bonne connaissance de ces dangers et une surveillance 
épidémiologiques ciblant les expositions à ces dangers doit se 
mettre en place pour permettre une prévention efficace du 
risque d’émergence de maladies infectieuses.

LA BIODIVERSITE : UN DANGER OU UNE 
SECURITE SANITAIRE ?

Un des sujets scientifiques les plus débattus et au cœur de la 
problématique de ce mémoire reste la question de savoir si la 
diversité biologique des écosystèmes favorise ou au contraire 
limite le nombre d’émergences de zoonoses et de maladies 
infectieuses (Keesing et al., 2010 ; Wood et al., 2014 ; Johnson 
et al., 2015; Rohr et al., 2020). Des milliers de micro-organismes 
restent à inventorier dans les populations d’animaux sauvages. 
Quelques centaines de virus sont reconnus comme agents de 
maladies humaines et des investigations par sondage suggèrent 
qu’ils représentent moins de 1 % de la diversité des virus 
hébergés par la faune mammalienne ou aviaire sauvage, le reste 
étant encore à découvrir (Anthony et al., 2013). Ces virus et 
autres pathogènes inconnus peuvent, à l’occasion de combinai-
sons d’événements fortuits, infecter et rendre malades des 
personnes humaines.
L’émergence des nouvelles maladies transmissibles semble 
ensuite se produire par étapes successives dont la description 
dans ses grandes lignes fait consensus chez la plupart des scienti-
fiques, mais revêt une complexité considérable dans le détail de 
la chaîne de transmission (Figure 2). 

 

Figure 2 : Propriété pandémique d’un virus zoonotique d’origine animale 
montrant une transmission de l’animal vers l’humain puis une expansion 
par transmission inter-humaine (Illustration de Kreuder et al. (2015)).

Les perturbations de l’environnement « naturel » ou déjà 
modifié (urbanisation, déforestation ou envahissement par des 
broussailles « bush encroachement », irrigation, exploitations 
minières, conflits armés,...) semblent faciliter, voire permettre le 
passage des pathogènes à des populations humaines confrontées 
à un habitat naturel en proie à des modifications rapides, voire 
brutales. Ces modifications incluent des déséquilibres 
écologiques (alimentation, compétition, prédation, 
parasitisme…), une modification  des communautés en faveur 
d’espèces dont les traits de vie sont corrélés au statut de réservoir 
(Gibb et al., 2020), et à un appauvrissement de la diversité 
spécifique (MacDonald et al., 2019; Guégan et al., 2020; 
Halliday et al., 2020).

débats relatifs au caractère zoonotique du virus, très probable-
ment originaire de la faune sauvage mais adapté à une transmis-
sion interhumaine, dans des conditions qui ne sont pas encore 
éclaircies au moment où cette note est rédigée. Les épidémies 
ont toujours existé mais l’augmentation de leur fréquence ces 
dernières décennies semble confirmer que le monde actuel tend 
à favoriser tant leur émergence que leur propagation.
L’existence d’un lien entre maladies émergentes et biodiversité a 
fait l’objet de nombreuses publications et rapports d’experts. En 
fonction des contextes, cette corrélation semble être tantôt 
négative (favorable aux pathogènes et à leur transmission) ou 
tantôt positive (favorable à la santé en réduisant la transmission). 
Toutefois une érosion de la biodiversité favorisant une augmen-
tation des émergences est plus largement documentée : les 
épidémies d’origine zoonotique sont positivement corrélées à 
une perte de biodiversité et pourraient renforcer cette perte de 
biodiversité. En effet, les espèces sauvages les plus spécialisées, 
très adaptées à l'exploitation du milieu naturel dans lequel elles 
vivent, hébergent des pathogènes eux-mêmes spécialisés, moins 
enclins à se propager à d'autres espèces. Ces espèces, très dépen-
dantes de leur écosystème, sont les plus menacées quand le 
milieu naturel est modifié. Dans ce même milieu, les espèces 
généralistes sont favorisées par l’altération de l'écosystème et 
peuvent se développer; les pathogènes qu'elles hébergent sont 
aptes à coloniser de nouveaux hôtes et par conséquent peuvent 
passer aux animaux domestiques et à l'humain (Morand & 
Figuié, 2018).
La perturbation des biotopes dans lesquels nous vivons, par la 
modification des habitats et leur exploitation croissante par les 
humains, crée en effet des opportunités de transmission de 
pathogènes aux humains et à leurs animaux domestiques. La 
faune sauvage peut héberger une grande diversité de micro-orga-
nismes et a fortiori donc de pathogènes pour l’humain résultant 
de la diversité zoologique des hôtes. Elle est donc une source 
potentielle de nouveaux pathogènes pour l'espèce humaine à 
l’occasion de nouveaux contacts (destructions de biotopes) mais 
elle est également partie prenante du fonctionnement des 
écosystèmes dans lesquels nous évoluons et dont nous dépendons. 
Une meilleure compréhension de l’impact de la biodiversité sur 
notre sécurité sanitaire et une meilleure information et 
éducation sur notamment les risques de l’exploitation, voire la 
sur-exploitation, actuelle qui est faite des écosystèmes «naturels» 
et anthropisés, permettra de mieux comprendre les mécanismes 
d’émergence et de réémergence. Afin de prévenir l’établissement 
de nouvelles maladies, l’étude pluridisciplinaire de ces phéno-
mènes paraît plus que jamais essentielle.
Les pathogènes participent pleinement aux relations entre 
organismes et populations interagissant dans les écosystèmes. 
Considérer l'origine et la propagation des pandémies du point 
de vue de l'écologie des populations et des écosystèmes, peut 
aider à mieux comprendre leurs causes profondes et à concevoir 
des solutions pour prévenir leur émergence. Une meilleure 
intégration de cette approche (écologie de la santé) par une 
recherche inter- et trans-disciplinaire impose que les chercheurs 
travaillant sur l'écologie des pathogènes et l’environnement 
contribuent aux stratégies de prévention et de contrôle des 
pandémies, en collaboration avec les autres professionnels de la 
santé humaine et animale, et avec l'appui des sciences humaines.
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Certains groupes humains engagés dans des activités au contact 
du milieu « sauvage » (chasseurs, pêcheurs, forestiers, réfugiés, 
travailleurs manuels précaires, …) ou au contact des animaux 
sauvages eux-mêmes (personnel des marchés de « viande de 
brousse », consommateurs, populations de chasseurs-cueilleurs) 
sont particulièrement exposés à l’infection (Wolfe et al., 2007). 
Il en va de même pour les éleveurs et leur entourage qui sont 
particulièrement exposés lorsque l’infection de la faune sauvage 
est transmise et amplifiée par une espèce domestique (« grippe » 
aviaire à virus influenza H5N1, infection à virus Nipah ou 
Hendra où les animaux domestiques ont servi d’espèces relais 
entre le réservoir et l’humain) (Gibb et al., 2020).
Depuis une vingtaine d’années, des recherches étayent l’hypo-
thèse qu’un « effet de dilution » réduit la probabilité de zoonoses 
dans les écosystèmes à forte diversité spécifique, mais là encore 
dans des conditions souvent particulières (Ostfeld et al., 2000; 
Magnusson et al., 2020; Rohr et al., 2020). Le rôle des espèces 
réservoirs dans le phénomène de dilution apparaît plus impor-
tant que celui des espèces vectrices qui tendent, au contraire, 
pour ce type de transmission à amplifier le processus infectieux 
(Figure 3); ce constat montre l’importante hétérogénéité 
spatio-temporelle qui peut exister entre effet de dilution et effet 
d’amplification qui peuvent intervenir et coexister (Roche et al., 
2011). Au moment où ce mémoire est rédigé, le sujet continue 
d’alimenter la recherche sur la complexité des phénomènes de 
persistance et de propagation des pathogènes.

 

Figure 3 : Représentation schématique de l’influence de la richesse 
spécifique des écosystèmes et du rôle épidémiologique associé des espèces 
sur les phénomènes de dilution et d’amplification des pathogènes 
(Illustration adaptée de Roche et Guégan, 2011).

CONCLUSION : MIEUX COMPRENDRE POUR 
MIEUX ANTICIPER, MIEUX ENSEIGNER ET 
INFORMER POUR MIEUX PREVENIR

Le SARS-CoV-2, virus responsable de la pandémie de la 
COVID-19 a déstabilisé le fonctionnement de nos sociétés à 
l’échelle planétaire. Cette crise mondiale a soulevé de nombreux 
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la Grippe A induite par le virus Influenza hautement pathogène 
H5N1 en 1997 puis en 2005 (Alexander, 2007), le virus Influenza 
H1N1 en 2009 (Nava et al., 2009), puis le syndrome respiratoire 
aigu sévère (SRAS) en 2003 lié au virus SRAS-CoV-1 (Berger et 
al., 2004), le syndrome respiratoire du Moyen-Orient (MERS) en 
2012 dû au virus MERS-CoV (Abdallat et al., 2013) pour finir par 
la COVID-19 en 2020 et le virus SRAS-CoV-2 (Huang et al., 
2020), en nous limitant, pour illustration, depuis le VIH, à des 
virus provoquant des maladies respiratoires susceptibles de déclen-
cher des pandémies comme la COVID-19. 

Figure 1 : Résultat de requête du nombre d’articles scientifiques de la 
base documentaire Scopus incluant les termes ‘emerging infectious 
disease’ au cours des cinquante dernières années, avec indication par des 
flèches de quelques exemples marquants de virus émergents. 

Au cours des années 2000, des articles de synthèse (Taylor et al., 
2001; Woolhouse et al., 2005; Jones et al., 2008) parus dans des 
revues scientifiques prestigieuses, révélaient au public les 
diverses catégories d’agents pathogènes qui étaient associées à 
ces émergences et montraient l’importance particulière des 
maladies humaines dues à des agents pathogènes entretenus et 
propagés par des animaux ou l’environnement. En complément 
de ces publications citées d’innombrables fois, d’autres études, 
en particulier celle de Cleaveland et al. (2001) ont montré que 
les maladies transmissibles des animaux domestiques 
répondaient à des critères analogues.
De ces études est ressorti l’argument, depuis largement vulgarisé, 
que la plupart des maladies infectieuses et parasitaires humaines 
(les chiffres varient selon les publications entre environ 1407 
agents pathogènes humains répertoriés pour Woolhouse et al. 
(2005) et plus de 2100 pour Wardeh et al. (2015) et Murray et al. 
(2018) ont pour origine un agent pathogène « multi-hôtes » (ces 
hôtes sont selon les cas des animaux sauvages ou domestiques et 
des humains). Les émergences d’agents pathogènes sont actuelle-
ment représentées à plus de 62% par des agents d’origine 
animale (zoonoses) au sein desquels, ces 50-60 dernières années, 
72% seraient issus de la faune sauvage (Jones et al., 2008; 
Murray et al., 2018). L’évolution des émergences d’agents 
pathogènes des 60 dernières années révèle une augmentation 
significative de leur occurrence (Jones et al., 2008; Morand & 
Figuié, 2018) mettant en lumière des enjeux de mobilisation et 
de réorganisation de nos sociétés, tant d’un point de vue collectif 
qu’individuel (Ashford, 2003).
La problématique de l’origine faunistique des pathogènes 
émergents ressurgit régulièrement dans les médias en particulier à 
l’occasion d’alertes sanitaires et de menaces pandémiques. L’émer-
gence du virus SARS-CoV-2 (Wu et al., 2020; Zhou et al., 2020) 
s’est donc sans surprise accompagnée de son lot d’interrogations 
médiatiques et de controverses, cette fois avec le pangolin comme 
emblème allégorique (Daszak et al., 2020; Salata et al., 2020; Xiao 
et al., 2020). Cependant, il a été depuis suggéré que la proximité 
génétique apparente entre les coronavirus de pangolins et le 
SARS-CoV-2 est probablement fortuite (Liu et al., 2020). 

La pandémie du SARS-CoV-2 a notamment été l’occasion de 
percevoir l’enjeu sociétal que constituent les épidémies. L’évalua-
tion de la crise, la préparation des sociétés et les réponses 
apportées par les autorités sont autant d’éléments clés dans la 
conduite d’un programme de surveillance et de lutte sanitaire 
(Zylberman, 2013). Au-delà de la nécessaire réponse d’urgence 
faite à une crise sanitaire, il apparaît essentiel de pouvoir 
identifier et caractériser les agents pathogènes des maladies 
humaines ou animales et leur source, puis de comprendre leur 
propagation, afin de mieux anticiper le risque et les réponses à y 
apporter (Keck, 2020).
Le mémoire présenté ici porte essentiellement sur les relations 
écologiques susceptibles d'exister entre certains hôtes naturels 
sauvages d’agents pathogènes, et le passage de ces derniers à des 
espèces animales domestiques et/ou aux humains. Dans les 
paragraphes qui suivent, nous explorerons plus particulièrement 
le lien entre pertes d'origine anthropique de la biodiviersité et 
l’émergence de nouvelles maladies infectieuses. L’article aborde-
ra dans un premier temps les méthodes d’études, puis les 
maladies d’intérêt, et aussi les populations animales sources 
d’agents pathogènes, pour ensuite discuter de la sémantique des 
termes « santé » et « biodiversité ». Il abordera également la 
transmission et la propagation de ces agents de maladies, puis 
l’augmentation contemporaine de la fréquence des épidémies et 
enfin l’impact de la biodiversité sur la santé humaine et animale. 

METHODES D’ETUDES DES LIENS ENTRE
ALTERATION DE LA BIODIVERSITE 
ET EMERGENCES DE CERTAINES MALADIES 

Pour l’essentiel, les études originales, notamment dans des 
programmes européens et américains, utilisent des approches 
descriptives et analytiques et plus rarement expérimentales sur 
lesquelles des synthèses sont fondées ; ces études portent sur des 
investigations microbiologiques (diagnostic et dépistage des 
agents pathogènes) et des enquêtes de terrain (approches 
épidémiologiques et écologiques des facteurs de risque d’infec-
tion ou de portage parasitaire (Abbate et al., 2020). Pour 
certaines de ces synthèses, des bases de données ont été compi-
lées afin de relier statistiquement et par modélisation, d’une part 
les agents pathogènes découverts sur des animaux sauvages en 
liberté et, d’autre part les agents responsables de maladies 
humaines ou animales (animaux de production ou de compa-
gnie) (Salkeld et al., 2013; Allen et al., 2017; Olival et al., 2017; 
Young et al., 2017). L’infection ou l’infestation des animaux 
sauvages n’entraîne pas toujours, voire rarement le développe-
ment d’une maladie cliniquement exprimée ou de lésions 
identifiables dans ces espèces ; leur importance voire leur 
présence peuvent donc être mésestimées. De ce fait, dans la 
plupart des études tout comme dans ce mémoire, ce ne sont pas 
les maladies des animaux sauvages qui retiennent prioritaire-
ment l’intérêt, mais principalement les maladies humaines ou 
des animaux domestiques, dont les agents sont entretenus et/ou 
transmis par les animaux sauvages.
Les synthèses conduites pour rechercher des liens entre 
altérations de la biodiversité et émergence de maladies 
infectieuses humaines ou d'espèces domestiques se fondent en 

grande partie sur des études réalisées à partir de travaux scienti-
fiques originaux « les méta-analyses » qui répondent à des règles 
strictes pour être publiées ; ces synthèses reposent aussi sur des 
revues exhaustives de la bibliographie (Borenstein et al., 2009). 
Ces bases de données peuvent comprendre plusieurs centaines 
ou plusieurs milliers de liens « microbe / espèce hôte /maladie » 
permettant des traitements bio-statistiques appropriés et la 
révélation de dépendances (comme par exemple les proportions 
de maladies infectieuses humaines qui sont des zoonoses). 
Compte tenu de l’ampleur de l’éventail des triades microbe / 
hôte / maladie (Guégan et al., 2020), il est tentant de délimiter 
le champ des études (Exemple : virus / mammifères) au risque de 
créer des biais de sélection des sujets à prendre en considération. 
Les maladies humaines, par exemple, peuvent prendre le pas sur 
les maladies animales à impact économique. Les maladies à 
transmission vectorielle peuvent parfois mieux retenir l’atten-
tion que des maladies transmises différemment.
Récemment, ce type de travaux synthétiques a remis en exergue 
le rôle épidémiologique des chauves-souris connues pour 
héberger un grand nombre d'espèces virales sans en subir de 
conséquences cliniques (Calisher et al., 2006; Hayman, 2019). 
Ces espèces représentent-elles un réservoir privilégié d’agents 
pathogènes nouveaux pour l’humain, ou les ordres des 
Rongeurs et Chiroptères comptant le plus grand nombre 
d’espèces ont-ils été plus étudiés que tout autre groupe animal 
(Luis et al., 2013; Gibb et al., 2020) ?
Le rôle particulier de certains taxons comme source d'agents 
pathogènes humains reste donc débattu ; les fonctions et 
relations écologiques (prédation, commensalisme, domestica-
tion...) ou les proximités phylogénétiques (liées aux spécificités 
des récepteurs cellulaires permettant l'infection des cellules du 
nouvel hôte) contribuent à expliquer, en sus de la seule richesse 
spécifique des taxons, la possible contamination interspécifique 
entre populations d’animaux sauvages, domestiques et 
d’humains (Johnson et al., 2020). La pratique et le développe-
ment de l’élevage ont également favorisé la liaison épidémiolo-
gique plus fréquente avec des taxons tels que par exemple les 
Périssodactyles et Artiodactyles (autrefois « Ongulés ») (Wool-
house et al., 2005; Wells et al., 2020).

LES MALADIES D’INTERET

Cette revue porte principalement sur les maladies humaines, 
ainsi que certaines maladies des animaux domestiques de 
production et de compagnie, qui ont émergé ou réémergé en 
Europe ces dernières décennies. Toutefois, nous avons exclu de 
cette revue les maladies contagieuses qui actuellement sont 
entretenues et propagées uniquement au sein de l’espèce 
humaine, ainsi que des maladies des animaux domestiques qui 
ne sont pas transmises par des espèces animales sauvages 
porteuses des agents pathogènes. 
Certaines maladies transmissibles humaines sont des zoonoses 
vraies (maladies naturellement transmises des animaux vertébrés 
aux humains, et réciproquement, comme la rage). Elles 
impliquent l’existence d’un réservoir animal indispensable pour 
entretenir l’agent pathogène et le communiquer aux humains ; 
sans cet animal, la transmission s’éteint. Certaines maladies 
transmissibles sont qualifiées de sapronoses (mot anglais, dont le 

meilleur équivalent en français serait « maladie tellurique ») car 
l’agent initial, le saprobionte, est naturellement entretenu dans 
un milieu ou un élément naturel (eau ou sol) et devient 
pathogène en contaminant une personne (c'est le cas des 
bactéries responsables de la légionellose).
Les maladies humaines (nous utiliserons par la suite la forme 
raccourcie de « l’humain » pour désigner l’espèce humaine) telles 
que le SIDA, le SRAS, certaines fièvres hémorragiques, voire la 
peste (Yersina pestis), qui sont dues à un agent pathogène issu de 
la faune sauvage ayant acquis l’aptitude à se propager dans les 
groupes humains, entrent pour partie dans le cadre de cette 
revue; mais celle-ci se limite à l’étude et à la compréhension de 
leur origine, plus précisément aux conditions de passage de 
l'agent pathogène d’une population animale sauvage en liberté à 
l’humain. Ce passage peut avoir lieu avec ou sans l'interposition 
d'un relais représenté par une ou des populations animales 
domestiques ou sauvages détenues en captivité. Pour certaines 
de ces maladies humaines, des arthropodes assurent une 
transmission efficace du pathogène (ce sont les maladies dites 
vectorielles, comme la borréliose de Lyme par exemple).

MICRO-ORGANISMES ET PARASITES, LEUR 
POUVOIR PATHOGENE

Pour les besoins de clarté de cet article, nous précisons ci-dessous 
le sens que nous souhaitons adopter pour les termes relatifs aux 
agents pathogènes. 
La dénomination de certains agents capables de causer une 
maladie dans une espèce, mais pouvant être tolérés, ou symbio-
tiques dans une autre, n’est pas simple à résumer : le terme 
«microbe» fait référence à un être biologique n’étant ni une 
molécule, ni un composé toxique, visible au travers d’une 
optique grossissante, par opposition à des métazoaires parasites 
qui sont visibles à la loupe ou à l’œil nu. Le terme de microbe a 
l’avantage de ne pas sous-entendre un rôle pathogène. Plus 
récemment, on a pu lui préférer le terme de « micro-organisme ». 
Les virus ont été inclus assez récemment comme faisant partie 
des microbes ou micro-organismes.
Lorsque l’on veut désigner tous les agents qui peuvent engendrer 
un état pathologique chez au moins certains individus d’une 
espèce, on se réfère à l’expression « agent pathogène » qui 
regroupe des micro et macro-parasites, mais peut être aussi 
employée pour des composés inertes. Le terme de parasite est 
dans ce cas employé en référence à la fonction écologique 
parasitaire, mais pas au classement taxonomique qui distingue 
en médecine, les parasites (protozoaires et métazoaires exerçant 
une action spoliatrice sur leur hôte mais dont la multiplication 
ne se produit généralement pas dans les organes de cet hôte) des 
agents infectieux (virus, bactéries, et autres micro-organismes) 
qui se multiplient dans les organes et tissus de leur hôte.
« Pathogène » est, en français académique, un adjectif. Mais la 
littérature anglo-américaine a banalisé son emploi comme 
substantif : un « pathogène » est donc un agent capable de 
provoquer une maladie. Nous emploierons l’un ou l’autre des 
termes en fonction du contexte.
Les microbes et les métazoaires parasites ne sont pas tous 
pathogènes ; l’immense majorité d’entre eux sont indifférents ou 
sont tolérés sans dommage par l'organisme qui les héberge : ils 

peuvent être commensaux ou symbiotiques, et la littérature 
anglaise emploie souvent le vocable de « mutualiste ». Aussi, 
pour établir un lien de pathogénicité entre un micro-organisme 
hébergé par la faune et l’humain, c’est-à-dire l’existence d’une 
zoonose d’origine sauvage, la détection de la maladie chez 
l’humain est une étape indispensable. La caractéristique 
commune des agents transmissibles qui font l’objet de cette 
revue est leur capacité à se transmettre naturellement entre 
différentes espèces pourvu que les populations réceptives soient 
en relation. Ces agents «parasites généralistes » ou « multi-hôtes», 
(termes utilisés dans les publications scientifiques) trouvent dans 
un éventail d’espèces hôtes les capacités adaptatives permettant 
d’infecter les hôtes; ils n’ont aucune « barrière d’espèce » à 
franchir si une voie de transmission permet le passage d’une 
population d’hôtes d’une espèce donneuse à une espèce 
réceptrice (Borremans et al., 2019). A cet égard, l’utilisation de 
la terminologie « barrière d’espèce » ne serait-elle pas de nature à 
induire quelques biais cognitifs sur la perception des phéno-
mènes d’émergence et de transmission ? Elle donne notamment 
une image caricaturale d’états de mode de transmission      
inter-espèces classiquement hermétique, démentie par la notion 
même de zoonose. 

LES POPULATIONS ANIMALES « SOURCES » 
D’AGENTS PATHOGENES TRANSMISSIBLES

Les animaux sauvages, principalement les mammifères et dans 
une moindre mesure les oiseaux, hébergent souvent et probable-
ment majoritairement, les microbes reconnus responsables des 
nouvelles maladies infectieuses ou parasitaires des animaux 
domestiques et des humains.
Au départ, lorsque sont publiées les premières études sur les 
maladies et pathogènes émergents, c’est généralement par le 
terme de "faune sauvage" (wildlife en anglais) qu’ont été 
désignées les espèces animales sources de certaines contamina-
tions. Le code de l’OIE (Organisation mondiale de la santé 
animale) définit et distingue : l’animal sauvage, l’animal sauvage 
en captivité, l’animal domestique « féral » et l’animal domestique 
proprement-dit (OIE, 2019). Pour sa part, la loi de santé animale 
de l’Union Européenne, promulguée en 2016, entrée en vigueur 
en 2020, ne distingue que les animaux « détenus » et les animaux 
en liberté (EU regulation, 2016). La faune sauvage en liberté se 
distingue, par son mode de vie, des populations d’animaux 
domestiques ou sauvages maintenues en captivité (animaux de 
parcs zoologiques, de réserves de chasse…). En outre, la 
littérature scientifique abonde d'études sur le rôle des animaux 
dits « synanthropiques » qui appartiennent à des espèces 
sauvages et commensales liées durablement à la présence 
humaine, comme de très nombreuses espèces de chauve-souris et 
de rongeurs, dans la transmission animal-humain. Enfin, des 
«espèces relais» (bridge-hosts en anglais) peuvent aussi constituer 
un lien (nécessaire ou non pour la transmission selon les 
pathogènes) entre des individus contaminés et des populations 
animales réservoirs d'agents pathogènes. Ainsi, la transmission 
du virus Ebola pourrait se faire à partir d'un réservoir qui reste 
méconnu via des espèces relais favorisant la transmission 
humaine comme certaines chauves-souris et les grands primates 
(Leendertz, 2016). L’étude du maintien et de la transmission des 

agents infectieux dans les populations réservoirs reste une tâche 
difficile pour le monde scientifique. La prévalence et l’incidence 
dans ces populations est en effet généralement faible, et la diversi-
té spécifique des populations animales impliquées est telle qu’il 
est souvent difficile d’y détecter et étudier l’agent infectieux.

UN PEU DE SEMANTIQUE: « SANTE ET BIODI-
VERSITE », CE QUE REVELENT (OU CACHENT) 
LES MOTS 

Dans ce paragraphe, nous essayons d’adopter un point de vue 
inspiré par les sciences humaines et sociales, bien qu’aucun des 
signataires de ce mémoire ne soit issu de ces disciplines. Un 
recueil plus détaillé pourra être trouvé dans l’ouvrage de Morand 
et Lajaunie (2018) qui explore les recherches associant la santé et 
la biodiversité, l'écologie évolutive des maladies infectieuses et 
non infectieuses, l'éthique, le droit, et enfin les politiques 
publiques. Nous avons néanmoins jugé important de relativiser 
les connaissances acquises par les sciences biologiques en les 
confrontant à des points de vue issus de la sociologie ou de 
l’anthropologie. Le néologisme de « biodiversité » est d’appari-
tion récente et sa définition mérite une attention particulière. Le 
concept remonte au « Sommet de la terre », conférence de l’Orga-
nisation des Nations Unies, tenue à Rio de Janeiro, Brésil, en 
1992 ; c’est à dire peu après l’irruption des idées et concepts de 
maladies émergentes. En écologie (la discipline scientifique) les 
concepts de « richesse spécifique » et de « diversité biologique » 
ont précédé la notion de « biodiversité » (Begon et al., 1986). 
L’étude de la richesse spécifique utilise des indicateurs 
écologiques, issus de la théorie de l’information permettant 
l’approche analytique de phénomènes complexes (Shannon et 
al., 1948). Les indicateurs de richesse spécifique, notamment 
l’indice de diversité de Shannon, prennent en compte le nombre 
d’espèces et pour chacune d’elles, le nombre d’individus. 
La « biodiversité » a pris un sens particulier dans le cadre des 
projets de développement « soutenable » (ou durable). Elle 
constitue une « valeur » éthique, sociétale ou politique dont les 
écologues français se sont emparés (Barbault, 2005).
On observe notamment dans la littérature de vulgarisation et les 
médias, un glissement du sens de l’expression « protection de la 
nature » vers celui de « préservation de la biodiversité ». Ce 
dernier mot comporte une notion quasi-philosophique de « tissu 
planétaire » dont l’interprétation prend en compte toutes les 
relations entre les êtres vivants sans exclure ni accorder une place 
dominante aux êtres humains.
Puisque l’objectif de notre mémoire est d’examiner l’association 
entre biodiversité et santé, il convient d’interroger également le 
concept de santé. Celui-ci semble avoir en effet évolué d’un 
descripteur de bien-être des populations humaines vers une 
valeur sociétale, associée à de nombreuses préoccupations 
humaines, en particulier celle de la biodiversité. La philosophe 
Sarah Carvallo, professeure de philosophie au laboratoire 
Logiques de l’Agir (sic) de l'université de Franche-Comté a 
présenté une conférence pendant que nous préparions ce 
mémoire (Carvallo, 2020). Il nous a semblé que son point de vue 
méritait d’être résumé ici : la définition de l’Organisation 
Mondiale de la Santé (OMS) (1948) intégrait une dimension 
sociale et psychologique pour concevoir la santé humaine comme 

« un état complet de bien-être physique, social et mental », 
excluant la dimension environnementale (Morand & Lajaunie, 
2018). Comme nous le mentionnons, les maladies infectieuses 
émergentes ont suscité l’apparition de nouveaux paradigmes de 
santé (One Health et autres, voir la suite de ce chapitre) qui 
associent étroitement santé humaine, animale et environnemen-
tale. Des philosophes, chercheurs et praticiens tentent 
désormais de mettre en place une approche pluridisciplinaire du 
soin qui devra associer des paramètres à la fois biologiques, 
sociaux et écologiques. 
La perception et la compréhension par le public et les décideurs 
de certaines études relatives aux liens entre les concepts de 
biodiversité et de santé, peuvent rendre la liaison plus ou moins 
convaincante en fonction de l’adhésion de ces personnes aux 
valeurs associées aux deux concepts. Une adhésion à ces valeurs 
est nécessaire pour les intégrer dans l’action et les faire entrer dans 
la pratique. Il y a donc, selon nous, une profonde aspiration de la 
société à l’existence d’un lien bénéfique entre santé et biodiversi-
té. En particulier via la démarche « One Health » (Karesh et al., 
2012) même si l’adhésion à cette approche « One Health » n’est 
pas unanime. Le concept Ecohealth par exemple, peut se 
traduire en français de deux façons « santé des écosystèmes » 
(Rapport et al., 1998; Sandifer et al., 2015) ou écologie de la 
santé (Guégan et al., 2004; Gauthier-Clerc et al., 2010); cette 
dernière approche se revendiquant comme une nouvelle 
discipline scientifique. On peut également citer Global Health 
(santé mondiale ou santé globale) ou Planetary Health (santé 
planétaire)... ; pour certains publics et décideurs en santé 
publique, ces concepts ne semblent convaincants qu’à l’aune des 
orientations professionnelles des lecteurs ou de la méthodologie 
des auteurs (Manlove et al., 2016; Cunningham et al., 2017) « Il 
apparaît donc d’une part une difficulté à véritablement intégrer 
les trois dimensions de la santé humaine, animale et environne-
mentale, et d’autre part une difficulté à mettre en politique les 
concepts avancés depuis vingt ans pour proposer un progrès dans 
ce domaine » (Morand et al., 2020).
De nos jours, les activités humaines ont une incidence majeure 
(globale) sur les écosystèmes terrestres et aquatiques  (Crutzen et 
al., 2003), nous devons donc aussi interroger les représentations 
anthropologiques (conscientes ou inconscientes) des 
conséquences écologiques et sanitaires de cette influence. La 
réflexion sur le thème de ce mémoire est souvent anthropocen-
trée, pour ne pas dire anthropocentrique. Nous devons donc 
nous interroger sur l'emploi de métaphores comme « santé des 
écosystèmes » (Rapport, 1989) ou encore « santé de la Terre » 
(Leopold, 2014), voire de biais cognitifs « barrière d'espèce ». Ces 
représentations orientent la définition des programmes de 
recherche et en amont, influencent les motivations profondes 
des financements de ces études scientifiques ; la vision anthro-
pocentrée des sujets liant ou opposant la perte de biodiversité et 
la santé, influence également l'intégration ou l'ignorance de ces 
sujets dans l'enseignement universitaire et technologique.

DE LA TRANSMISSION A LA PROPAGATION

La transmission s’entend ici comme le passage du pathogène 
d’un individu à un autre, la propagation décrivant la progression 
de ce pathogène dans une population. 

L’écologie des espèces animales sources des microbes et 
métazoaires parasites provoquant des maladies émergentes, 
contribue à expliquer les modalités de passage des agents 
transmissibles d’intérêt pour nous, de la faune sauvage à 
l’humain et aux animaux domestiques. On entend par « sympa-
trie » la coexistence de deux espèces dans la même zone (étendue 
de surface limitée) ; la « syntopie » est la coexistence de deux 
espèces dans le même habitat naturel. L'ensemble des êtres 
vivants (en sympatrie ou syntopie) et leurs interactions (la 
biocénose) sont plongés dans un ensemble d’éléments physiques 
ou chimiques du milieu appelé biotope. Ces proximités spatiales 
facilitent le passage de pathogènes entre deux (ou plusieurs) 
populations voisines (humains et animaux commensaux par 
exemple). 
Les animaux de production représentent 80% de la biomasse 
des vertébrés terrestres, leur concentration et leur faible diversité 
génétique, ainsi que leur position à l’interface de l’humain et de 
la faune sauvage, semblent jouer un rôle primordial dans la 
propagation des pathogènes humains émergents (Rohr et al., 
2010; Morand, 2020).
La dégradation des espaces naturels, leur nette réduction en 
surface (cas des forêts primaires et de la déforestation/fragmenta-
tion par exemple) et la modification des pratiques humaines, 
viennent rompre l’équilibre des écosystèmes et les obstacles 
physiques et comportementaux entre populations qui 
occupaient au préalable des aires disjointes et des niches 
écologiques différentes, rendant possibles des transmissions 
inter-espèces et l’évolution d’agents pathogènes auparavant 
limitées à la faune sauvage (Randolph et al., 2010).
Les connaissances disponibles sur la relation écologique entre 
des populations animales « réservoirs » et des populations 
d’animaux domestiques et d’humains sont encore lacunaires 
(Haydon et al., 2002; Viana et al., 2014). La notion de réservoir 
épidémiologique a considérablement évolué à mesure que 
s’approfondissaient les connaissances récentes sur les maladies 
émergentes. On dispose de peu de résultats probants pour 
documenter les liens entre la persistance de l’agent pathogène 
dans la population source et sa transmission aux humains. Cette 
transmission peut se faire dans l’environnement, par l’interven-
tion d’un « véhicule passif » (notamment les animaux domes-
tiques qui peuvent jouer un rôle amplificateur comme c’est le cas 
pour la transmission des virus Nipah avec le rôle du porc ou 
Hendra avec le rôle du cheval) ou par un vecteur arthropode, 
voire même par contact direct.

MALADIES EMERGENTES : « UNE EPIDEMIE 
D’EPIDEMIES » ?

Des traces d'épidémies dans les populations humaines sont 
connues au moins dès le Néolithique. Ces épidémies se sont 
répandues à l’occasion des déplacements humains à différentes 
époques préhistoriques et historiques. Selon la conception de N. 
Gualde (2006), nous sommes entrés dans la quatrième 
transition épidémique (sic), celle de la globalisation des 
échanges.
S. Morand (2016) étend les perspectives de compréhension des 
épidémies en incluant le rôle de l’évolution des relations 

écologiques que les humains entretiennent avec les autres 
espèces vivantes. Les interactions entre les humains, les animaux 
domestiques et sauvages, l’environnement naturel et anthropisé, 
sont à la source de l’apparition de zoonoses (anciennes et 
nouvelles) et de maladies infectieuses et parasitaires émergentes. 
Les épidémies provoquées chez les humains par ces organismes 
ont augmenté en nombre depuis le XXème siècle (pendant 
lequel la population humaine a triplé entraînant un accroisse-
ment encore plus spectaculaire de la biomasse des animaux de 
production). Nous sommes passés d’une ou deux pandémies par 
siècle, à plusieurs par décennie mais la tendance actuelle fait 
l’objet de controverses car si de nouvelles épidémies apparaissent 
en grand nombre, leur incidence (en nombre de cas humains) a 
aussi tendance à diminuer (Smith et al., 2014). Il s’agit en effet 
du cas de la plupart des maladies infectieuses émergentes des 
dernières années avant l’émergence de la COVID-19. Les 
infections à SARS-CoV-1 en 2002 et 2003, et MERS-CoV 
depuis 2012, à elles deux ont entraîné environ 900 morts ; 
l’épidémie à virus Ebola en Afrique de l’Ouest (2017-2019) a 
entraîné, selon diverses sources citant l’OMS, entre 10 000 et     
20 000 morts au total, mais à la même époque le paludisme tuait 
annuellement plus de 400 000 personnes (WHO, 2019).
Des zoonoses, à proprement parler, ont pu en Europe émerger, 
ré-émerger, ou prendre une nouvelle ampleur économique et 
sanitaire au cours des soixante dernières années (depuis l’appari-
tion de la rage vulpine en 1968, en France, un rapport de 
l’ENSV de 2017, a comptabilisé ainsi 27 évènements d’émer-
gence ou de ré-émergence impliquant la faune sauvage en France 
(Balon et al., 2017)). La source primaire est la faune sauvage 
autochtone ou, dans une bien moindre mesure, certaines 
espèces introduites et parfois envahissantes. A titre d’exemple, 
nous pouvons citer le rôle du Tamia de Sibérie (Eutamias 
sibiricus) en forêt de Sénart (au sud de l’Île de France) qui 
contribuerait à développer un foyer de maladie de Lyme dans 
cette forêt péri-urbaine très fréquentée (Marsot et al., 2013).
Il y a donc bien une problématique importante à prendre en 
considération, notamment sur le « vieux » continent européen. 
Néanmoins, les rapports annuels sur la situation des zoonoses en 
Europe montrent qu’en nombre de cas détéctés, les principales 
(salmonelloses, campylobactérioses, entérocolites hémorra-
giques à E. coli vérotoxiques et, dans une moindre mesure, les 
yersinioses) sont d’origine alimentaire et liées à l’élevage (EFSA 
et al., 2019). Sur ce continent, les zoonoses et maladies 
vectorielles transmises par la faune sauvage (fièvre hémorragique 
à syndrome rénal, leptospirose, maladie de Lyme principalement) 
ne revêtent qu'une importance faible, en nombre de cas annuel-
lement détectés (quelques dizaines de milliers au pire, parmi les 
400 millions d’européens). Cependant, ces estimations sont 
soumises à des biais (sous-estimation du fait de pathogènes 
entraînant des symptômes non spécifiques et/ou qui ne 
nécessitent pas d’avis médical ou de notification offcielle) et sont 
toujours susceptibles d’évoluer. En revanche, les maladies 
animales portées ou transmises par la faune sauvage prennent 
une place économique croissante dans l’élevage européen ; la 
coexistence entre animaux sauvages et animaux d’élevage 
devient aujourd’hui difficile et constitue une préoccupation 
sanitaire et économique importante (par exemple : peste porcine 
africaine, Influenza aviaire hautement pathogène).

Les « nouvelles » épidémies, voire les pandémies, trouvent 
essentiellement leur source primaire dans la faune sauvage des 
zones inter-tropicales de certaines régions d’Asie, d’Afrique ou 
d’Amérique (Allen et al., 2017; Guégan et al., 2020). Lorsque la 
maladie infectieuse nouvelle est une zoonose, la transmission 
interhumaine peut être exceptionnelle, voire inexistante 
(comme pour l’influenza H5N1). Toutefois, les agents 
pathogènes responsables de nouvelles pandémies, comme nous 
l’avons précédemment souligné, sont principalement des 
micro-organismes et parasites qui se sont adaptés à l’espèce 
humaine et peuvent se transmettre entre humains sans besoin 
des animaux (comme pour le SARS-CoV-2) (Haider et al., 2020).
L’étude du vivant (la biologie) ne peut être appréciée sans 
prendre en compte les différentes échelles à travers lesquelles 
elle se réalise, que ce soit à l’échelle de la cellule, de l’organisme, 
des populations, des peuplements ou des écosystèmes. Ainsi, 
l’étude des maladies infectieuses émergentes n’échappe pas à 
cette observation et l’étude spatio-temporelle de l’évolution des 
pathogènes, pour qu’elle soit complète et qu’elle permette une 
vision globale des mécanismes qui la régissent, nécessite une 
analyse à ces différentes échelles (organisme, population, peuple-
ment) en différents lieux ou habitats (Magnusson et al., 2020), et 
à différentes échelles de temps (Ezenwa et al., 2015).
Diverses catégories taxinomiques d’agents pathogènes peuvent 
être cause de zoonoses ou de maladies émergentes; toutefois les 
virus à ARN, du fait de leur capacité de mutations adaptatives 
liée à leur mode de réplication, se multipliant dans le 
cytoplasme, sont significativement plus souvent en cause que 
d’autres agents pathogènes (Pulliam et al., 2009). A l’opposé, les 
métazoaires parasites qui évoluent sur un laps de temps bien plus 
lent apparaissent peu comme agents de maladies infectieuses 
émergentes (Cleaveland et al., 2001; Wells et al., 2020). 
Comme mentionné précédemment, depuis 20, voire 30 ans, de 
très nombreuses études ont été publiées sur ces relations (Smith 
et al., 2010). Pourtant, les controverses qui ont agité les médias 
pendant la crise de la COVID-19 laissent transparaître le 
manque d’informations ou de prise en compte du risque zoono-
tique qui était pourtant déjà connu de la communauté scienti-
fique. Par exemple, le programme d’études pluridisciplinaire « 
PREDICT » de l’USAID (United States Agency for Internatio-
nal Development), ("PREDICT program," 2009) avait notam-
ment pointé le marché « vivant » (Wet market) de la ville de 
Wuhan en Chine comme un point chaud (hot spot) pour le 
démarrage d’une future épidémie. De surcroît, ce même 
programme avait pressenti le groupe des coronavirus comme 
source d’une très plausible future pandémie. Confirmant cette 
crainte, l'OMS avait mis le SRAS et le MERS sur la liste des 
maladies prioritaires en terme de recherche et développement 
afin de signaler que les coronavirus soient un groupe à surveiller 
avec acuité (WHO, 2018).
Plusieurs projets de recherche de l’UE (en particulier EDEN, 
EDEN-Next, WildTech, APHAEA, MedVetNet pour ne citer 
que ceux dont nous avons connaissance) portaient également 
sur la problématique des maladies infectieuses émergentes en 
relation avec la faune sauvage.
Dans ce contexte, la crise sanitaire engendrée par la pandémie de 
COVID-19 suggère qu’une meilleure prise en compte du danger 
de portage des pathogènes dans l’environnement est nécessaire ; 

une bonne connaissance de ces dangers et une surveillance 
épidémiologiques ciblant les expositions à ces dangers doit se 
mettre en place pour permettre une prévention efficace du 
risque d’émergence de maladies infectieuses.

LA BIODIVERSITE : UN DANGER OU UNE 
SECURITE SANITAIRE ?

Un des sujets scientifiques les plus débattus et au cœur de la 
problématique de ce mémoire reste la question de savoir si la 
diversité biologique des écosystèmes favorise ou au contraire 
limite le nombre d’émergences de zoonoses et de maladies 
infectieuses (Keesing et al., 2010 ; Wood et al., 2014 ; Johnson 
et al., 2015; Rohr et al., 2020). Des milliers de micro-organismes 
restent à inventorier dans les populations d’animaux sauvages. 
Quelques centaines de virus sont reconnus comme agents de 
maladies humaines et des investigations par sondage suggèrent 
qu’ils représentent moins de 1 % de la diversité des virus 
hébergés par la faune mammalienne ou aviaire sauvage, le reste 
étant encore à découvrir (Anthony et al., 2013). Ces virus et 
autres pathogènes inconnus peuvent, à l’occasion de combinai-
sons d’événements fortuits, infecter et rendre malades des 
personnes humaines.
L’émergence des nouvelles maladies transmissibles semble 
ensuite se produire par étapes successives dont la description 
dans ses grandes lignes fait consensus chez la plupart des scienti-
fiques, mais revêt une complexité considérable dans le détail de 
la chaîne de transmission (Figure 2). 

 

Figure 2 : Propriété pandémique d’un virus zoonotique d’origine animale 
montrant une transmission de l’animal vers l’humain puis une expansion 
par transmission inter-humaine (Illustration de Kreuder et al. (2015)).

Les perturbations de l’environnement « naturel » ou déjà 
modifié (urbanisation, déforestation ou envahissement par des 
broussailles « bush encroachement », irrigation, exploitations 
minières, conflits armés,...) semblent faciliter, voire permettre le 
passage des pathogènes à des populations humaines confrontées 
à un habitat naturel en proie à des modifications rapides, voire 
brutales. Ces modifications incluent des déséquilibres 
écologiques (alimentation, compétition, prédation, 
parasitisme…), une modification  des communautés en faveur 
d’espèces dont les traits de vie sont corrélés au statut de réservoir 
(Gibb et al., 2020), et à un appauvrissement de la diversité 
spécifique (MacDonald et al., 2019; Guégan et al., 2020; 
Halliday et al., 2020).

débats relatifs au caractère zoonotique du virus, très probable-
ment originaire de la faune sauvage mais adapté à une transmis-
sion interhumaine, dans des conditions qui ne sont pas encore 
éclaircies au moment où cette note est rédigée. Les épidémies 
ont toujours existé mais l’augmentation de leur fréquence ces 
dernières décennies semble confirmer que le monde actuel tend 
à favoriser tant leur émergence que leur propagation.
L’existence d’un lien entre maladies émergentes et biodiversité a 
fait l’objet de nombreuses publications et rapports d’experts. En 
fonction des contextes, cette corrélation semble être tantôt 
négative (favorable aux pathogènes et à leur transmission) ou 
tantôt positive (favorable à la santé en réduisant la transmission). 
Toutefois une érosion de la biodiversité favorisant une augmen-
tation des émergences est plus largement documentée : les 
épidémies d’origine zoonotique sont positivement corrélées à 
une perte de biodiversité et pourraient renforcer cette perte de 
biodiversité. En effet, les espèces sauvages les plus spécialisées, 
très adaptées à l'exploitation du milieu naturel dans lequel elles 
vivent, hébergent des pathogènes eux-mêmes spécialisés, moins 
enclins à se propager à d'autres espèces. Ces espèces, très dépen-
dantes de leur écosystème, sont les plus menacées quand le 
milieu naturel est modifié. Dans ce même milieu, les espèces 
généralistes sont favorisées par l’altération de l'écosystème et 
peuvent se développer; les pathogènes qu'elles hébergent sont 
aptes à coloniser de nouveaux hôtes et par conséquent peuvent 
passer aux animaux domestiques et à l'humain (Morand & 
Figuié, 2018).
La perturbation des biotopes dans lesquels nous vivons, par la 
modification des habitats et leur exploitation croissante par les 
humains, crée en effet des opportunités de transmission de 
pathogènes aux humains et à leurs animaux domestiques. La 
faune sauvage peut héberger une grande diversité de micro-orga-
nismes et a fortiori donc de pathogènes pour l’humain résultant 
de la diversité zoologique des hôtes. Elle est donc une source 
potentielle de nouveaux pathogènes pour l'espèce humaine à 
l’occasion de nouveaux contacts (destructions de biotopes) mais 
elle est également partie prenante du fonctionnement des 
écosystèmes dans lesquels nous évoluons et dont nous dépendons. 
Une meilleure compréhension de l’impact de la biodiversité sur 
notre sécurité sanitaire et une meilleure information et 
éducation sur notamment les risques de l’exploitation, voire la 
sur-exploitation, actuelle qui est faite des écosystèmes «naturels» 
et anthropisés, permettra de mieux comprendre les mécanismes 
d’émergence et de réémergence. Afin de prévenir l’établissement 
de nouvelles maladies, l’étude pluridisciplinaire de ces phéno-
mènes paraît plus que jamais essentielle.
Les pathogènes participent pleinement aux relations entre 
organismes et populations interagissant dans les écosystèmes. 
Considérer l'origine et la propagation des pandémies du point 
de vue de l'écologie des populations et des écosystèmes, peut 
aider à mieux comprendre leurs causes profondes et à concevoir 
des solutions pour prévenir leur émergence. Une meilleure 
intégration de cette approche (écologie de la santé) par une 
recherche inter- et trans-disciplinaire impose que les chercheurs 
travaillant sur l'écologie des pathogènes et l’environnement 
contribuent aux stratégies de prévention et de contrôle des 
pandémies, en collaboration avec les autres professionnels de la 
santé humaine et animale, et avec l'appui des sciences humaines.
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Certains groupes humains engagés dans des activités au contact 
du milieu « sauvage » (chasseurs, pêcheurs, forestiers, réfugiés, 
travailleurs manuels précaires, …) ou au contact des animaux 
sauvages eux-mêmes (personnel des marchés de « viande de 
brousse », consommateurs, populations de chasseurs-cueilleurs) 
sont particulièrement exposés à l’infection (Wolfe et al., 2007). 
Il en va de même pour les éleveurs et leur entourage qui sont 
particulièrement exposés lorsque l’infection de la faune sauvage 
est transmise et amplifiée par une espèce domestique (« grippe » 
aviaire à virus influenza H5N1, infection à virus Nipah ou 
Hendra où les animaux domestiques ont servi d’espèces relais 
entre le réservoir et l’humain) (Gibb et al., 2020).
Depuis une vingtaine d’années, des recherches étayent l’hypo-
thèse qu’un « effet de dilution » réduit la probabilité de zoonoses 
dans les écosystèmes à forte diversité spécifique, mais là encore 
dans des conditions souvent particulières (Ostfeld et al., 2000; 
Magnusson et al., 2020; Rohr et al., 2020). Le rôle des espèces 
réservoirs dans le phénomène de dilution apparaît plus impor-
tant que celui des espèces vectrices qui tendent, au contraire, 
pour ce type de transmission à amplifier le processus infectieux 
(Figure 3); ce constat montre l’importante hétérogénéité 
spatio-temporelle qui peut exister entre effet de dilution et effet 
d’amplification qui peuvent intervenir et coexister (Roche et al., 
2011). Au moment où ce mémoire est rédigé, le sujet continue 
d’alimenter la recherche sur la complexité des phénomènes de 
persistance et de propagation des pathogènes.

 

Figure 3 : Représentation schématique de l’influence de la richesse 
spécifique des écosystèmes et du rôle épidémiologique associé des espèces 
sur les phénomènes de dilution et d’amplification des pathogènes 
(Illustration adaptée de Roche et Guégan, 2011).

CONCLUSION : MIEUX COMPRENDRE POUR 
MIEUX ANTICIPER, MIEUX ENSEIGNER ET 
INFORMER POUR MIEUX PREVENIR

Le SARS-CoV-2, virus responsable de la pandémie de la 
COVID-19 a déstabilisé le fonctionnement de nos sociétés à 
l’échelle planétaire. Cette crise mondiale a soulevé de nombreux 
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d’une littérature grandissante dès la décennie 1990 (Figure 1), 
en particulier à la suite de la découverte du virus de l’immunodé-
ficience humaine (VIH) responsable du SIDA en 1983. Par la 
suite, d’autres maladies émergentes ont aussi relevé l’attention de 
la communauté scientifique (Morse et al., 2012), avec notamment 
la Grippe A induite par le virus Influenza hautement pathogène 
H5N1 en 1997 puis en 2005 (Alexander, 2007), le virus Influenza 
H1N1 en 2009 (Nava et al., 2009), puis le syndrome respiratoire 
aigu sévère (SRAS) en 2003 lié au virus SRAS-CoV-1 (Berger et 
al., 2004), le syndrome respiratoire du Moyen-Orient (MERS) en 
2012 dû au virus MERS-CoV (Abdallat et al., 2013) pour finir par 
la COVID-19 en 2020 et le virus SRAS-CoV-2 (Huang et al., 
2020), en nous limitant, pour illustration, depuis le VIH, à des 
virus provoquant des maladies respiratoires susceptibles de déclen-
cher des pandémies comme la COVID-19. 

Figure 1 : Résultat de requête du nombre d’articles scientifiques de la 
base documentaire Scopus incluant les termes ‘emerging infectious 
disease’ au cours des cinquante dernières années, avec indication par des 
flèches de quelques exemples marquants de virus émergents. 

Au cours des années 2000, des articles de synthèse (Taylor et al., 
2001; Woolhouse et al., 2005; Jones et al., 2008) parus dans des 
revues scientifiques prestigieuses, révélaient au public les 
diverses catégories d’agents pathogènes qui étaient associées à 
ces émergences et montraient l’importance particulière des 
maladies humaines dues à des agents pathogènes entretenus et 
propagés par des animaux ou l’environnement. En complément 
de ces publications citées d’innombrables fois, d’autres études, 
en particulier celle de Cleaveland et al. (2001) ont montré que 
les maladies transmissibles des animaux domestiques 
répondaient à des critères analogues.
De ces études est ressorti l’argument, depuis largement vulgarisé, 
que la plupart des maladies infectieuses et parasitaires humaines 
(les chiffres varient selon les publications entre environ 1407 
agents pathogènes humains répertoriés pour Woolhouse et al. 
(2005) et plus de 2100 pour Wardeh et al. (2015) et Murray et al. 
(2018) ont pour origine un agent pathogène « multi-hôtes » (ces 
hôtes sont selon les cas des animaux sauvages ou domestiques et 
des humains). Les émergences d’agents pathogènes sont actuelle-
ment représentées à plus de 62% par des agents d’origine 
animale (zoonoses) au sein desquels, ces 50-60 dernières années, 
72% seraient issus de la faune sauvage (Jones et al., 2008; 
Murray et al., 2018). L’évolution des émergences d’agents 
pathogènes des 60 dernières années révèle une augmentation 
significative de leur occurrence (Jones et al., 2008; Morand & 
Figuié, 2018) mettant en lumière des enjeux de mobilisation et 
de réorganisation de nos sociétés, tant d’un point de vue collectif 
qu’individuel (Ashford, 2003).
La problématique de l’origine faunistique des pathogènes 
émergents ressurgit régulièrement dans les médias en particulier à 
l’occasion d’alertes sanitaires et de menaces pandémiques. L’émer-
gence du virus SARS-CoV-2 (Wu et al., 2020; Zhou et al., 2020) 
s’est donc sans surprise accompagnée de son lot d’interrogations 
médiatiques et de controverses, cette fois avec le pangolin comme 
emblème allégorique (Daszak et al., 2020; Salata et al., 2020; Xiao 
et al., 2020). Cependant, il a été depuis suggéré que la proximité 
génétique apparente entre les coronavirus de pangolins et le 
SARS-CoV-2 est probablement fortuite (Liu et al., 2020). 

La pandémie du SARS-CoV-2 a notamment été l’occasion de 
percevoir l’enjeu sociétal que constituent les épidémies. L’évalua-
tion de la crise, la préparation des sociétés et les réponses 
apportées par les autorités sont autant d’éléments clés dans la 
conduite d’un programme de surveillance et de lutte sanitaire 
(Zylberman, 2013). Au-delà de la nécessaire réponse d’urgence 
faite à une crise sanitaire, il apparaît essentiel de pouvoir 
identifier et caractériser les agents pathogènes des maladies 
humaines ou animales et leur source, puis de comprendre leur 
propagation, afin de mieux anticiper le risque et les réponses à y 
apporter (Keck, 2020).
Le mémoire présenté ici porte essentiellement sur les relations 
écologiques susceptibles d'exister entre certains hôtes naturels 
sauvages d’agents pathogènes, et le passage de ces derniers à des 
espèces animales domestiques et/ou aux humains. Dans les 
paragraphes qui suivent, nous explorerons plus particulièrement 
le lien entre pertes d'origine anthropique de la biodiviersité et 
l’émergence de nouvelles maladies infectieuses. L’article aborde-
ra dans un premier temps les méthodes d’études, puis les 
maladies d’intérêt, et aussi les populations animales sources 
d’agents pathogènes, pour ensuite discuter de la sémantique des 
termes « santé » et « biodiversité ». Il abordera également la 
transmission et la propagation de ces agents de maladies, puis 
l’augmentation contemporaine de la fréquence des épidémies et 
enfin l’impact de la biodiversité sur la santé humaine et animale. 

METHODES D’ETUDES DES LIENS ENTRE
ALTERATION DE LA BIODIVERSITE 
ET EMERGENCES DE CERTAINES MALADIES 

Pour l’essentiel, les études originales, notamment dans des 
programmes européens et américains, utilisent des approches 
descriptives et analytiques et plus rarement expérimentales sur 
lesquelles des synthèses sont fondées ; ces études portent sur des 
investigations microbiologiques (diagnostic et dépistage des 
agents pathogènes) et des enquêtes de terrain (approches 
épidémiologiques et écologiques des facteurs de risque d’infec-
tion ou de portage parasitaire (Abbate et al., 2020). Pour 
certaines de ces synthèses, des bases de données ont été compi-
lées afin de relier statistiquement et par modélisation, d’une part 
les agents pathogènes découverts sur des animaux sauvages en 
liberté et, d’autre part les agents responsables de maladies 
humaines ou animales (animaux de production ou de compa-
gnie) (Salkeld et al., 2013; Allen et al., 2017; Olival et al., 2017; 
Young et al., 2017). L’infection ou l’infestation des animaux 
sauvages n’entraîne pas toujours, voire rarement le développe-
ment d’une maladie cliniquement exprimée ou de lésions 
identifiables dans ces espèces ; leur importance voire leur 
présence peuvent donc être mésestimées. De ce fait, dans la 
plupart des études tout comme dans ce mémoire, ce ne sont pas 
les maladies des animaux sauvages qui retiennent prioritaire-
ment l’intérêt, mais principalement les maladies humaines ou 
des animaux domestiques, dont les agents sont entretenus et/ou 
transmis par les animaux sauvages.
Les synthèses conduites pour rechercher des liens entre 
altérations de la biodiversité et émergence de maladies 
infectieuses humaines ou d'espèces domestiques se fondent en 

grande partie sur des études réalisées à partir de travaux scienti-
fiques originaux « les méta-analyses » qui répondent à des règles 
strictes pour être publiées ; ces synthèses reposent aussi sur des 
revues exhaustives de la bibliographie (Borenstein et al., 2009). 
Ces bases de données peuvent comprendre plusieurs centaines 
ou plusieurs milliers de liens « microbe / espèce hôte /maladie » 
permettant des traitements bio-statistiques appropriés et la 
révélation de dépendances (comme par exemple les proportions 
de maladies infectieuses humaines qui sont des zoonoses). 
Compte tenu de l’ampleur de l’éventail des triades microbe / 
hôte / maladie (Guégan et al., 2020), il est tentant de délimiter 
le champ des études (Exemple : virus / mammifères) au risque de 
créer des biais de sélection des sujets à prendre en considération. 
Les maladies humaines, par exemple, peuvent prendre le pas sur 
les maladies animales à impact économique. Les maladies à 
transmission vectorielle peuvent parfois mieux retenir l’atten-
tion que des maladies transmises différemment.
Récemment, ce type de travaux synthétiques a remis en exergue 
le rôle épidémiologique des chauves-souris connues pour 
héberger un grand nombre d'espèces virales sans en subir de 
conséquences cliniques (Calisher et al., 2006; Hayman, 2019). 
Ces espèces représentent-elles un réservoir privilégié d’agents 
pathogènes nouveaux pour l’humain, ou les ordres des 
Rongeurs et Chiroptères comptant le plus grand nombre 
d’espèces ont-ils été plus étudiés que tout autre groupe animal 
(Luis et al., 2013; Gibb et al., 2020) ?
Le rôle particulier de certains taxons comme source d'agents 
pathogènes humains reste donc débattu ; les fonctions et 
relations écologiques (prédation, commensalisme, domestica-
tion...) ou les proximités phylogénétiques (liées aux spécificités 
des récepteurs cellulaires permettant l'infection des cellules du 
nouvel hôte) contribuent à expliquer, en sus de la seule richesse 
spécifique des taxons, la possible contamination interspécifique 
entre populations d’animaux sauvages, domestiques et 
d’humains (Johnson et al., 2020). La pratique et le développe-
ment de l’élevage ont également favorisé la liaison épidémiolo-
gique plus fréquente avec des taxons tels que par exemple les 
Périssodactyles et Artiodactyles (autrefois « Ongulés ») (Wool-
house et al., 2005; Wells et al., 2020).

LES MALADIES D’INTERET

Cette revue porte principalement sur les maladies humaines, 
ainsi que certaines maladies des animaux domestiques de 
production et de compagnie, qui ont émergé ou réémergé en 
Europe ces dernières décennies. Toutefois, nous avons exclu de 
cette revue les maladies contagieuses qui actuellement sont 
entretenues et propagées uniquement au sein de l’espèce 
humaine, ainsi que des maladies des animaux domestiques qui 
ne sont pas transmises par des espèces animales sauvages 
porteuses des agents pathogènes. 
Certaines maladies transmissibles humaines sont des zoonoses 
vraies (maladies naturellement transmises des animaux vertébrés 
aux humains, et réciproquement, comme la rage). Elles 
impliquent l’existence d’un réservoir animal indispensable pour 
entretenir l’agent pathogène et le communiquer aux humains ; 
sans cet animal, la transmission s’éteint. Certaines maladies 
transmissibles sont qualifiées de sapronoses (mot anglais, dont le 

meilleur équivalent en français serait « maladie tellurique ») car 
l’agent initial, le saprobionte, est naturellement entretenu dans 
un milieu ou un élément naturel (eau ou sol) et devient 
pathogène en contaminant une personne (c'est le cas des 
bactéries responsables de la légionellose).
Les maladies humaines (nous utiliserons par la suite la forme 
raccourcie de « l’humain » pour désigner l’espèce humaine) telles 
que le SIDA, le SRAS, certaines fièvres hémorragiques, voire la 
peste (Yersina pestis), qui sont dues à un agent pathogène issu de 
la faune sauvage ayant acquis l’aptitude à se propager dans les 
groupes humains, entrent pour partie dans le cadre de cette 
revue; mais celle-ci se limite à l’étude et à la compréhension de 
leur origine, plus précisément aux conditions de passage de 
l'agent pathogène d’une population animale sauvage en liberté à 
l’humain. Ce passage peut avoir lieu avec ou sans l'interposition 
d'un relais représenté par une ou des populations animales 
domestiques ou sauvages détenues en captivité. Pour certaines 
de ces maladies humaines, des arthropodes assurent une 
transmission efficace du pathogène (ce sont les maladies dites 
vectorielles, comme la borréliose de Lyme par exemple).

MICRO-ORGANISMES ET PARASITES, LEUR 
POUVOIR PATHOGENE

Pour les besoins de clarté de cet article, nous précisons ci-dessous 
le sens que nous souhaitons adopter pour les termes relatifs aux 
agents pathogènes. 
La dénomination de certains agents capables de causer une 
maladie dans une espèce, mais pouvant être tolérés, ou symbio-
tiques dans une autre, n’est pas simple à résumer : le terme 
«microbe» fait référence à un être biologique n’étant ni une 
molécule, ni un composé toxique, visible au travers d’une 
optique grossissante, par opposition à des métazoaires parasites 
qui sont visibles à la loupe ou à l’œil nu. Le terme de microbe a 
l’avantage de ne pas sous-entendre un rôle pathogène. Plus 
récemment, on a pu lui préférer le terme de « micro-organisme ». 
Les virus ont été inclus assez récemment comme faisant partie 
des microbes ou micro-organismes.
Lorsque l’on veut désigner tous les agents qui peuvent engendrer 
un état pathologique chez au moins certains individus d’une 
espèce, on se réfère à l’expression « agent pathogène » qui 
regroupe des micro et macro-parasites, mais peut être aussi 
employée pour des composés inertes. Le terme de parasite est 
dans ce cas employé en référence à la fonction écologique 
parasitaire, mais pas au classement taxonomique qui distingue 
en médecine, les parasites (protozoaires et métazoaires exerçant 
une action spoliatrice sur leur hôte mais dont la multiplication 
ne se produit généralement pas dans les organes de cet hôte) des 
agents infectieux (virus, bactéries, et autres micro-organismes) 
qui se multiplient dans les organes et tissus de leur hôte.
« Pathogène » est, en français académique, un adjectif. Mais la 
littérature anglo-américaine a banalisé son emploi comme 
substantif : un « pathogène » est donc un agent capable de 
provoquer une maladie. Nous emploierons l’un ou l’autre des 
termes en fonction du contexte.
Les microbes et les métazoaires parasites ne sont pas tous 
pathogènes ; l’immense majorité d’entre eux sont indifférents ou 
sont tolérés sans dommage par l'organisme qui les héberge : ils 

peuvent être commensaux ou symbiotiques, et la littérature 
anglaise emploie souvent le vocable de « mutualiste ». Aussi, 
pour établir un lien de pathogénicité entre un micro-organisme 
hébergé par la faune et l’humain, c’est-à-dire l’existence d’une 
zoonose d’origine sauvage, la détection de la maladie chez 
l’humain est une étape indispensable. La caractéristique 
commune des agents transmissibles qui font l’objet de cette 
revue est leur capacité à se transmettre naturellement entre 
différentes espèces pourvu que les populations réceptives soient 
en relation. Ces agents «parasites généralistes » ou « multi-hôtes», 
(termes utilisés dans les publications scientifiques) trouvent dans 
un éventail d’espèces hôtes les capacités adaptatives permettant 
d’infecter les hôtes; ils n’ont aucune « barrière d’espèce » à 
franchir si une voie de transmission permet le passage d’une 
population d’hôtes d’une espèce donneuse à une espèce 
réceptrice (Borremans et al., 2019). A cet égard, l’utilisation de 
la terminologie « barrière d’espèce » ne serait-elle pas de nature à 
induire quelques biais cognitifs sur la perception des phéno-
mènes d’émergence et de transmission ? Elle donne notamment 
une image caricaturale d’états de mode de transmission      
inter-espèces classiquement hermétique, démentie par la notion 
même de zoonose. 

LES POPULATIONS ANIMALES « SOURCES » 
D’AGENTS PATHOGENES TRANSMISSIBLES

Les animaux sauvages, principalement les mammifères et dans 
une moindre mesure les oiseaux, hébergent souvent et probable-
ment majoritairement, les microbes reconnus responsables des 
nouvelles maladies infectieuses ou parasitaires des animaux 
domestiques et des humains.
Au départ, lorsque sont publiées les premières études sur les 
maladies et pathogènes émergents, c’est généralement par le 
terme de "faune sauvage" (wildlife en anglais) qu’ont été 
désignées les espèces animales sources de certaines contamina-
tions. Le code de l’OIE (Organisation mondiale de la santé 
animale) définit et distingue : l’animal sauvage, l’animal sauvage 
en captivité, l’animal domestique « féral » et l’animal domestique 
proprement-dit (OIE, 2019). Pour sa part, la loi de santé animale 
de l’Union Européenne, promulguée en 2016, entrée en vigueur 
en 2020, ne distingue que les animaux « détenus » et les animaux 
en liberté (EU regulation, 2016). La faune sauvage en liberté se 
distingue, par son mode de vie, des populations d’animaux 
domestiques ou sauvages maintenues en captivité (animaux de 
parcs zoologiques, de réserves de chasse…). En outre, la 
littérature scientifique abonde d'études sur le rôle des animaux 
dits « synanthropiques » qui appartiennent à des espèces 
sauvages et commensales liées durablement à la présence 
humaine, comme de très nombreuses espèces de chauve-souris et 
de rongeurs, dans la transmission animal-humain. Enfin, des 
«espèces relais» (bridge-hosts en anglais) peuvent aussi constituer 
un lien (nécessaire ou non pour la transmission selon les 
pathogènes) entre des individus contaminés et des populations 
animales réservoirs d'agents pathogènes. Ainsi, la transmission 
du virus Ebola pourrait se faire à partir d'un réservoir qui reste 
méconnu via des espèces relais favorisant la transmission 
humaine comme certaines chauves-souris et les grands primates 
(Leendertz, 2016). L’étude du maintien et de la transmission des 

agents infectieux dans les populations réservoirs reste une tâche 
difficile pour le monde scientifique. La prévalence et l’incidence 
dans ces populations est en effet généralement faible, et la diversi-
té spécifique des populations animales impliquées est telle qu’il 
est souvent difficile d’y détecter et étudier l’agent infectieux.

UN PEU DE SEMANTIQUE: « SANTE ET BIODI-
VERSITE », CE QUE REVELENT (OU CACHENT) 
LES MOTS 

Dans ce paragraphe, nous essayons d’adopter un point de vue 
inspiré par les sciences humaines et sociales, bien qu’aucun des 
signataires de ce mémoire ne soit issu de ces disciplines. Un 
recueil plus détaillé pourra être trouvé dans l’ouvrage de Morand 
et Lajaunie (2018) qui explore les recherches associant la santé et 
la biodiversité, l'écologie évolutive des maladies infectieuses et 
non infectieuses, l'éthique, le droit, et enfin les politiques 
publiques. Nous avons néanmoins jugé important de relativiser 
les connaissances acquises par les sciences biologiques en les 
confrontant à des points de vue issus de la sociologie ou de 
l’anthropologie. Le néologisme de « biodiversité » est d’appari-
tion récente et sa définition mérite une attention particulière. Le 
concept remonte au « Sommet de la terre », conférence de l’Orga-
nisation des Nations Unies, tenue à Rio de Janeiro, Brésil, en 
1992 ; c’est à dire peu après l’irruption des idées et concepts de 
maladies émergentes. En écologie (la discipline scientifique) les 
concepts de « richesse spécifique » et de « diversité biologique » 
ont précédé la notion de « biodiversité » (Begon et al., 1986). 
L’étude de la richesse spécifique utilise des indicateurs 
écologiques, issus de la théorie de l’information permettant 
l’approche analytique de phénomènes complexes (Shannon et 
al., 1948). Les indicateurs de richesse spécifique, notamment 
l’indice de diversité de Shannon, prennent en compte le nombre 
d’espèces et pour chacune d’elles, le nombre d’individus. 
La « biodiversité » a pris un sens particulier dans le cadre des 
projets de développement « soutenable » (ou durable). Elle 
constitue une « valeur » éthique, sociétale ou politique dont les 
écologues français se sont emparés (Barbault, 2005).
On observe notamment dans la littérature de vulgarisation et les 
médias, un glissement du sens de l’expression « protection de la 
nature » vers celui de « préservation de la biodiversité ». Ce 
dernier mot comporte une notion quasi-philosophique de « tissu 
planétaire » dont l’interprétation prend en compte toutes les 
relations entre les êtres vivants sans exclure ni accorder une place 
dominante aux êtres humains.
Puisque l’objectif de notre mémoire est d’examiner l’association 
entre biodiversité et santé, il convient d’interroger également le 
concept de santé. Celui-ci semble avoir en effet évolué d’un 
descripteur de bien-être des populations humaines vers une 
valeur sociétale, associée à de nombreuses préoccupations 
humaines, en particulier celle de la biodiversité. La philosophe 
Sarah Carvallo, professeure de philosophie au laboratoire 
Logiques de l’Agir (sic) de l'université de Franche-Comté a 
présenté une conférence pendant que nous préparions ce 
mémoire (Carvallo, 2020). Il nous a semblé que son point de vue 
méritait d’être résumé ici : la définition de l’Organisation 
Mondiale de la Santé (OMS) (1948) intégrait une dimension 
sociale et psychologique pour concevoir la santé humaine comme 

« un état complet de bien-être physique, social et mental », 
excluant la dimension environnementale (Morand & Lajaunie, 
2018). Comme nous le mentionnons, les maladies infectieuses 
émergentes ont suscité l’apparition de nouveaux paradigmes de 
santé (One Health et autres, voir la suite de ce chapitre) qui 
associent étroitement santé humaine, animale et environnemen-
tale. Des philosophes, chercheurs et praticiens tentent 
désormais de mettre en place une approche pluridisciplinaire du 
soin qui devra associer des paramètres à la fois biologiques, 
sociaux et écologiques. 
La perception et la compréhension par le public et les décideurs 
de certaines études relatives aux liens entre les concepts de 
biodiversité et de santé, peuvent rendre la liaison plus ou moins 
convaincante en fonction de l’adhésion de ces personnes aux 
valeurs associées aux deux concepts. Une adhésion à ces valeurs 
est nécessaire pour les intégrer dans l’action et les faire entrer dans 
la pratique. Il y a donc, selon nous, une profonde aspiration de la 
société à l’existence d’un lien bénéfique entre santé et biodiversi-
té. En particulier via la démarche « One Health » (Karesh et al., 
2012) même si l’adhésion à cette approche « One Health » n’est 
pas unanime. Le concept Ecohealth par exemple, peut se 
traduire en français de deux façons « santé des écosystèmes » 
(Rapport et al., 1998; Sandifer et al., 2015) ou écologie de la 
santé (Guégan et al., 2004; Gauthier-Clerc et al., 2010); cette 
dernière approche se revendiquant comme une nouvelle 
discipline scientifique. On peut également citer Global Health 
(santé mondiale ou santé globale) ou Planetary Health (santé 
planétaire)... ; pour certains publics et décideurs en santé 
publique, ces concepts ne semblent convaincants qu’à l’aune des 
orientations professionnelles des lecteurs ou de la méthodologie 
des auteurs (Manlove et al., 2016; Cunningham et al., 2017) « Il 
apparaît donc d’une part une difficulté à véritablement intégrer 
les trois dimensions de la santé humaine, animale et environne-
mentale, et d’autre part une difficulté à mettre en politique les 
concepts avancés depuis vingt ans pour proposer un progrès dans 
ce domaine » (Morand et al., 2020).
De nos jours, les activités humaines ont une incidence majeure 
(globale) sur les écosystèmes terrestres et aquatiques  (Crutzen et 
al., 2003), nous devons donc aussi interroger les représentations 
anthropologiques (conscientes ou inconscientes) des 
conséquences écologiques et sanitaires de cette influence. La 
réflexion sur le thème de ce mémoire est souvent anthropocen-
trée, pour ne pas dire anthropocentrique. Nous devons donc 
nous interroger sur l'emploi de métaphores comme « santé des 
écosystèmes » (Rapport, 1989) ou encore « santé de la Terre » 
(Leopold, 2014), voire de biais cognitifs « barrière d'espèce ». Ces 
représentations orientent la définition des programmes de 
recherche et en amont, influencent les motivations profondes 
des financements de ces études scientifiques ; la vision anthro-
pocentrée des sujets liant ou opposant la perte de biodiversité et 
la santé, influence également l'intégration ou l'ignorance de ces 
sujets dans l'enseignement universitaire et technologique.

DE LA TRANSMISSION A LA PROPAGATION

La transmission s’entend ici comme le passage du pathogène 
d’un individu à un autre, la propagation décrivant la progression 
de ce pathogène dans une population. 

L’écologie des espèces animales sources des microbes et 
métazoaires parasites provoquant des maladies émergentes, 
contribue à expliquer les modalités de passage des agents 
transmissibles d’intérêt pour nous, de la faune sauvage à 
l’humain et aux animaux domestiques. On entend par « sympa-
trie » la coexistence de deux espèces dans la même zone (étendue 
de surface limitée) ; la « syntopie » est la coexistence de deux 
espèces dans le même habitat naturel. L'ensemble des êtres 
vivants (en sympatrie ou syntopie) et leurs interactions (la 
biocénose) sont plongés dans un ensemble d’éléments physiques 
ou chimiques du milieu appelé biotope. Ces proximités spatiales 
facilitent le passage de pathogènes entre deux (ou plusieurs) 
populations voisines (humains et animaux commensaux par 
exemple). 
Les animaux de production représentent 80% de la biomasse 
des vertébrés terrestres, leur concentration et leur faible diversité 
génétique, ainsi que leur position à l’interface de l’humain et de 
la faune sauvage, semblent jouer un rôle primordial dans la 
propagation des pathogènes humains émergents (Rohr et al., 
2010; Morand, 2020).
La dégradation des espaces naturels, leur nette réduction en 
surface (cas des forêts primaires et de la déforestation/fragmenta-
tion par exemple) et la modification des pratiques humaines, 
viennent rompre l’équilibre des écosystèmes et les obstacles 
physiques et comportementaux entre populations qui 
occupaient au préalable des aires disjointes et des niches 
écologiques différentes, rendant possibles des transmissions 
inter-espèces et l’évolution d’agents pathogènes auparavant 
limitées à la faune sauvage (Randolph et al., 2010).
Les connaissances disponibles sur la relation écologique entre 
des populations animales « réservoirs » et des populations 
d’animaux domestiques et d’humains sont encore lacunaires 
(Haydon et al., 2002; Viana et al., 2014). La notion de réservoir 
épidémiologique a considérablement évolué à mesure que 
s’approfondissaient les connaissances récentes sur les maladies 
émergentes. On dispose de peu de résultats probants pour 
documenter les liens entre la persistance de l’agent pathogène 
dans la population source et sa transmission aux humains. Cette 
transmission peut se faire dans l’environnement, par l’interven-
tion d’un « véhicule passif » (notamment les animaux domes-
tiques qui peuvent jouer un rôle amplificateur comme c’est le cas 
pour la transmission des virus Nipah avec le rôle du porc ou 
Hendra avec le rôle du cheval) ou par un vecteur arthropode, 
voire même par contact direct.

MALADIES EMERGENTES : « UNE EPIDEMIE 
D’EPIDEMIES » ?

Des traces d'épidémies dans les populations humaines sont 
connues au moins dès le Néolithique. Ces épidémies se sont 
répandues à l’occasion des déplacements humains à différentes 
époques préhistoriques et historiques. Selon la conception de N. 
Gualde (2006), nous sommes entrés dans la quatrième 
transition épidémique (sic), celle de la globalisation des 
échanges.
S. Morand (2016) étend les perspectives de compréhension des 
épidémies en incluant le rôle de l’évolution des relations 

écologiques que les humains entretiennent avec les autres 
espèces vivantes. Les interactions entre les humains, les animaux 
domestiques et sauvages, l’environnement naturel et anthropisé, 
sont à la source de l’apparition de zoonoses (anciennes et 
nouvelles) et de maladies infectieuses et parasitaires émergentes. 
Les épidémies provoquées chez les humains par ces organismes 
ont augmenté en nombre depuis le XXème siècle (pendant 
lequel la population humaine a triplé entraînant un accroisse-
ment encore plus spectaculaire de la biomasse des animaux de 
production). Nous sommes passés d’une ou deux pandémies par 
siècle, à plusieurs par décennie mais la tendance actuelle fait 
l’objet de controverses car si de nouvelles épidémies apparaissent 
en grand nombre, leur incidence (en nombre de cas humains) a 
aussi tendance à diminuer (Smith et al., 2014). Il s’agit en effet 
du cas de la plupart des maladies infectieuses émergentes des 
dernières années avant l’émergence de la COVID-19. Les 
infections à SARS-CoV-1 en 2002 et 2003, et MERS-CoV 
depuis 2012, à elles deux ont entraîné environ 900 morts ; 
l’épidémie à virus Ebola en Afrique de l’Ouest (2017-2019) a 
entraîné, selon diverses sources citant l’OMS, entre 10 000 et     
20 000 morts au total, mais à la même époque le paludisme tuait 
annuellement plus de 400 000 personnes (WHO, 2019).
Des zoonoses, à proprement parler, ont pu en Europe émerger, 
ré-émerger, ou prendre une nouvelle ampleur économique et 
sanitaire au cours des soixante dernières années (depuis l’appari-
tion de la rage vulpine en 1968, en France, un rapport de 
l’ENSV de 2017, a comptabilisé ainsi 27 évènements d’émer-
gence ou de ré-émergence impliquant la faune sauvage en France 
(Balon et al., 2017)). La source primaire est la faune sauvage 
autochtone ou, dans une bien moindre mesure, certaines 
espèces introduites et parfois envahissantes. A titre d’exemple, 
nous pouvons citer le rôle du Tamia de Sibérie (Eutamias 
sibiricus) en forêt de Sénart (au sud de l’Île de France) qui 
contribuerait à développer un foyer de maladie de Lyme dans 
cette forêt péri-urbaine très fréquentée (Marsot et al., 2013).
Il y a donc bien une problématique importante à prendre en 
considération, notamment sur le « vieux » continent européen. 
Néanmoins, les rapports annuels sur la situation des zoonoses en 
Europe montrent qu’en nombre de cas détéctés, les principales 
(salmonelloses, campylobactérioses, entérocolites hémorra-
giques à E. coli vérotoxiques et, dans une moindre mesure, les 
yersinioses) sont d’origine alimentaire et liées à l’élevage (EFSA 
et al., 2019). Sur ce continent, les zoonoses et maladies 
vectorielles transmises par la faune sauvage (fièvre hémorragique 
à syndrome rénal, leptospirose, maladie de Lyme principalement) 
ne revêtent qu'une importance faible, en nombre de cas annuel-
lement détectés (quelques dizaines de milliers au pire, parmi les 
400 millions d’européens). Cependant, ces estimations sont 
soumises à des biais (sous-estimation du fait de pathogènes 
entraînant des symptômes non spécifiques et/ou qui ne 
nécessitent pas d’avis médical ou de notification offcielle) et sont 
toujours susceptibles d’évoluer. En revanche, les maladies 
animales portées ou transmises par la faune sauvage prennent 
une place économique croissante dans l’élevage européen ; la 
coexistence entre animaux sauvages et animaux d’élevage 
devient aujourd’hui difficile et constitue une préoccupation 
sanitaire et économique importante (par exemple : peste porcine 
africaine, Influenza aviaire hautement pathogène).

Les « nouvelles » épidémies, voire les pandémies, trouvent 
essentiellement leur source primaire dans la faune sauvage des 
zones inter-tropicales de certaines régions d’Asie, d’Afrique ou 
d’Amérique (Allen et al., 2017; Guégan et al., 2020). Lorsque la 
maladie infectieuse nouvelle est une zoonose, la transmission 
interhumaine peut être exceptionnelle, voire inexistante 
(comme pour l’influenza H5N1). Toutefois, les agents 
pathogènes responsables de nouvelles pandémies, comme nous 
l’avons précédemment souligné, sont principalement des 
micro-organismes et parasites qui se sont adaptés à l’espèce 
humaine et peuvent se transmettre entre humains sans besoin 
des animaux (comme pour le SARS-CoV-2) (Haider et al., 2020).
L’étude du vivant (la biologie) ne peut être appréciée sans 
prendre en compte les différentes échelles à travers lesquelles 
elle se réalise, que ce soit à l’échelle de la cellule, de l’organisme, 
des populations, des peuplements ou des écosystèmes. Ainsi, 
l’étude des maladies infectieuses émergentes n’échappe pas à 
cette observation et l’étude spatio-temporelle de l’évolution des 
pathogènes, pour qu’elle soit complète et qu’elle permette une 
vision globale des mécanismes qui la régissent, nécessite une 
analyse à ces différentes échelles (organisme, population, peuple-
ment) en différents lieux ou habitats (Magnusson et al., 2020), et 
à différentes échelles de temps (Ezenwa et al., 2015).
Diverses catégories taxinomiques d’agents pathogènes peuvent 
être cause de zoonoses ou de maladies émergentes; toutefois les 
virus à ARN, du fait de leur capacité de mutations adaptatives 
liée à leur mode de réplication, se multipliant dans le 
cytoplasme, sont significativement plus souvent en cause que 
d’autres agents pathogènes (Pulliam et al., 2009). A l’opposé, les 
métazoaires parasites qui évoluent sur un laps de temps bien plus 
lent apparaissent peu comme agents de maladies infectieuses 
émergentes (Cleaveland et al., 2001; Wells et al., 2020). 
Comme mentionné précédemment, depuis 20, voire 30 ans, de 
très nombreuses études ont été publiées sur ces relations (Smith 
et al., 2010). Pourtant, les controverses qui ont agité les médias 
pendant la crise de la COVID-19 laissent transparaître le 
manque d’informations ou de prise en compte du risque zoono-
tique qui était pourtant déjà connu de la communauté scienti-
fique. Par exemple, le programme d’études pluridisciplinaire « 
PREDICT » de l’USAID (United States Agency for Internatio-
nal Development), ("PREDICT program," 2009) avait notam-
ment pointé le marché « vivant » (Wet market) de la ville de 
Wuhan en Chine comme un point chaud (hot spot) pour le 
démarrage d’une future épidémie. De surcroît, ce même 
programme avait pressenti le groupe des coronavirus comme 
source d’une très plausible future pandémie. Confirmant cette 
crainte, l'OMS avait mis le SRAS et le MERS sur la liste des 
maladies prioritaires en terme de recherche et développement 
afin de signaler que les coronavirus soient un groupe à surveiller 
avec acuité (WHO, 2018).
Plusieurs projets de recherche de l’UE (en particulier EDEN, 
EDEN-Next, WildTech, APHAEA, MedVetNet pour ne citer 
que ceux dont nous avons connaissance) portaient également 
sur la problématique des maladies infectieuses émergentes en 
relation avec la faune sauvage.
Dans ce contexte, la crise sanitaire engendrée par la pandémie de 
COVID-19 suggère qu’une meilleure prise en compte du danger 
de portage des pathogènes dans l’environnement est nécessaire ; 

une bonne connaissance de ces dangers et une surveillance 
épidémiologiques ciblant les expositions à ces dangers doit se 
mettre en place pour permettre une prévention efficace du 
risque d’émergence de maladies infectieuses.

LA BIODIVERSITE : UN DANGER OU UNE 
SECURITE SANITAIRE ?

Un des sujets scientifiques les plus débattus et au cœur de la 
problématique de ce mémoire reste la question de savoir si la 
diversité biologique des écosystèmes favorise ou au contraire 
limite le nombre d’émergences de zoonoses et de maladies 
infectieuses (Keesing et al., 2010 ; Wood et al., 2014 ; Johnson 
et al., 2015; Rohr et al., 2020). Des milliers de micro-organismes 
restent à inventorier dans les populations d’animaux sauvages. 
Quelques centaines de virus sont reconnus comme agents de 
maladies humaines et des investigations par sondage suggèrent 
qu’ils représentent moins de 1 % de la diversité des virus 
hébergés par la faune mammalienne ou aviaire sauvage, le reste 
étant encore à découvrir (Anthony et al., 2013). Ces virus et 
autres pathogènes inconnus peuvent, à l’occasion de combinai-
sons d’événements fortuits, infecter et rendre malades des 
personnes humaines.
L’émergence des nouvelles maladies transmissibles semble 
ensuite se produire par étapes successives dont la description 
dans ses grandes lignes fait consensus chez la plupart des scienti-
fiques, mais revêt une complexité considérable dans le détail de 
la chaîne de transmission (Figure 2). 

 

Figure 2 : Propriété pandémique d’un virus zoonotique d’origine animale 
montrant une transmission de l’animal vers l’humain puis une expansion 
par transmission inter-humaine (Illustration de Kreuder et al. (2015)).

Les perturbations de l’environnement « naturel » ou déjà 
modifié (urbanisation, déforestation ou envahissement par des 
broussailles « bush encroachement », irrigation, exploitations 
minières, conflits armés,...) semblent faciliter, voire permettre le 
passage des pathogènes à des populations humaines confrontées 
à un habitat naturel en proie à des modifications rapides, voire 
brutales. Ces modifications incluent des déséquilibres 
écologiques (alimentation, compétition, prédation, 
parasitisme…), une modification  des communautés en faveur 
d’espèces dont les traits de vie sont corrélés au statut de réservoir 
(Gibb et al., 2020), et à un appauvrissement de la diversité 
spécifique (MacDonald et al., 2019; Guégan et al., 2020; 
Halliday et al., 2020).

débats relatifs au caractère zoonotique du virus, très probable-
ment originaire de la faune sauvage mais adapté à une transmis-
sion interhumaine, dans des conditions qui ne sont pas encore 
éclaircies au moment où cette note est rédigée. Les épidémies 
ont toujours existé mais l’augmentation de leur fréquence ces 
dernières décennies semble confirmer que le monde actuel tend 
à favoriser tant leur émergence que leur propagation.
L’existence d’un lien entre maladies émergentes et biodiversité a 
fait l’objet de nombreuses publications et rapports d’experts. En 
fonction des contextes, cette corrélation semble être tantôt 
négative (favorable aux pathogènes et à leur transmission) ou 
tantôt positive (favorable à la santé en réduisant la transmission). 
Toutefois une érosion de la biodiversité favorisant une augmen-
tation des émergences est plus largement documentée : les 
épidémies d’origine zoonotique sont positivement corrélées à 
une perte de biodiversité et pourraient renforcer cette perte de 
biodiversité. En effet, les espèces sauvages les plus spécialisées, 
très adaptées à l'exploitation du milieu naturel dans lequel elles 
vivent, hébergent des pathogènes eux-mêmes spécialisés, moins 
enclins à se propager à d'autres espèces. Ces espèces, très dépen-
dantes de leur écosystème, sont les plus menacées quand le 
milieu naturel est modifié. Dans ce même milieu, les espèces 
généralistes sont favorisées par l’altération de l'écosystème et 
peuvent se développer; les pathogènes qu'elles hébergent sont 
aptes à coloniser de nouveaux hôtes et par conséquent peuvent 
passer aux animaux domestiques et à l'humain (Morand & 
Figuié, 2018).
La perturbation des biotopes dans lesquels nous vivons, par la 
modification des habitats et leur exploitation croissante par les 
humains, crée en effet des opportunités de transmission de 
pathogènes aux humains et à leurs animaux domestiques. La 
faune sauvage peut héberger une grande diversité de micro-orga-
nismes et a fortiori donc de pathogènes pour l’humain résultant 
de la diversité zoologique des hôtes. Elle est donc une source 
potentielle de nouveaux pathogènes pour l'espèce humaine à 
l’occasion de nouveaux contacts (destructions de biotopes) mais 
elle est également partie prenante du fonctionnement des 
écosystèmes dans lesquels nous évoluons et dont nous dépendons. 
Une meilleure compréhension de l’impact de la biodiversité sur 
notre sécurité sanitaire et une meilleure information et 
éducation sur notamment les risques de l’exploitation, voire la 
sur-exploitation, actuelle qui est faite des écosystèmes «naturels» 
et anthropisés, permettra de mieux comprendre les mécanismes 
d’émergence et de réémergence. Afin de prévenir l’établissement 
de nouvelles maladies, l’étude pluridisciplinaire de ces phéno-
mènes paraît plus que jamais essentielle.
Les pathogènes participent pleinement aux relations entre 
organismes et populations interagissant dans les écosystèmes. 
Considérer l'origine et la propagation des pandémies du point 
de vue de l'écologie des populations et des écosystèmes, peut 
aider à mieux comprendre leurs causes profondes et à concevoir 
des solutions pour prévenir leur émergence. Une meilleure 
intégration de cette approche (écologie de la santé) par une 
recherche inter- et trans-disciplinaire impose que les chercheurs 
travaillant sur l'écologie des pathogènes et l’environnement 
contribuent aux stratégies de prévention et de contrôle des 
pandémies, en collaboration avec les autres professionnels de la 
santé humaine et animale, et avec l'appui des sciences humaines.
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Certains groupes humains engagés dans des activités au contact 
du milieu « sauvage » (chasseurs, pêcheurs, forestiers, réfugiés, 
travailleurs manuels précaires, …) ou au contact des animaux 
sauvages eux-mêmes (personnel des marchés de « viande de 
brousse », consommateurs, populations de chasseurs-cueilleurs) 
sont particulièrement exposés à l’infection (Wolfe et al., 2007). 
Il en va de même pour les éleveurs et leur entourage qui sont 
particulièrement exposés lorsque l’infection de la faune sauvage 
est transmise et amplifiée par une espèce domestique (« grippe » 
aviaire à virus influenza H5N1, infection à virus Nipah ou 
Hendra où les animaux domestiques ont servi d’espèces relais 
entre le réservoir et l’humain) (Gibb et al., 2020).
Depuis une vingtaine d’années, des recherches étayent l’hypo-
thèse qu’un « effet de dilution » réduit la probabilité de zoonoses 
dans les écosystèmes à forte diversité spécifique, mais là encore 
dans des conditions souvent particulières (Ostfeld et al., 2000; 
Magnusson et al., 2020; Rohr et al., 2020). Le rôle des espèces 
réservoirs dans le phénomène de dilution apparaît plus impor-
tant que celui des espèces vectrices qui tendent, au contraire, 
pour ce type de transmission à amplifier le processus infectieux 
(Figure 3); ce constat montre l’importante hétérogénéité 
spatio-temporelle qui peut exister entre effet de dilution et effet 
d’amplification qui peuvent intervenir et coexister (Roche et al., 
2011). Au moment où ce mémoire est rédigé, le sujet continue 
d’alimenter la recherche sur la complexité des phénomènes de 
persistance et de propagation des pathogènes.

 

Figure 3 : Représentation schématique de l’influence de la richesse 
spécifique des écosystèmes et du rôle épidémiologique associé des espèces 
sur les phénomènes de dilution et d’amplification des pathogènes 
(Illustration adaptée de Roche et Guégan, 2011).

CONCLUSION : MIEUX COMPRENDRE POUR 
MIEUX ANTICIPER, MIEUX ENSEIGNER ET 
INFORMER POUR MIEUX PREVENIR

Le SARS-CoV-2, virus responsable de la pandémie de la 
COVID-19 a déstabilisé le fonctionnement de nos sociétés à 
l’échelle planétaire. Cette crise mondiale a soulevé de nombreux 
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Le recours aux vaccins et aux antimicrobiens a un temps laissé 
croire que l’humanité pourrait contrôler les maladies 
infectieuses et parasitaires. Dès les années 1980, l’irruption de 
maladies infectieuses inconnues au préalable, comme le SIDA 
(syndrome d’immunodéficience acquise) et la légionellose, a 
remis en cause cet optimisme et promu le concept de « maladies 
infectieuses émergentes (MIE) » et aussi « réémergentes » lorsque 
des maladies ayant précédemment disparu, ou régressé, ont 
réapparu. La notion d’agents infectieux émergents a fait l’objet 
d’une littérature grandissante dès la décennie 1990 (Figure 1), 
en particulier à la suite de la découverte du virus de l’immunodé-
ficience humaine (VIH) responsable du SIDA en 1983. Par la 
suite, d’autres maladies émergentes ont aussi relevé l’attention de 
la communauté scientifique (Morse et al., 2012), avec notamment 
la Grippe A induite par le virus Influenza hautement pathogène 
H5N1 en 1997 puis en 2005 (Alexander, 2007), le virus Influenza 
H1N1 en 2009 (Nava et al., 2009), puis le syndrome respiratoire 
aigu sévère (SRAS) en 2003 lié au virus SRAS-CoV-1 (Berger et 
al., 2004), le syndrome respiratoire du Moyen-Orient (MERS) en 
2012 dû au virus MERS-CoV (Abdallat et al., 2013) pour finir par 
la COVID-19 en 2020 et le virus SRAS-CoV-2 (Huang et al., 
2020), en nous limitant, pour illustration, depuis le VIH, à des 
virus provoquant des maladies respiratoires susceptibles de déclen-
cher des pandémies comme la COVID-19. 

Figure 1 : Résultat de requête du nombre d’articles scientifiques de la 
base documentaire Scopus incluant les termes ‘emerging infectious 
disease’ au cours des cinquante dernières années, avec indication par des 
flèches de quelques exemples marquants de virus émergents. 

Au cours des années 2000, des articles de synthèse (Taylor et al., 
2001; Woolhouse et al., 2005; Jones et al., 2008) parus dans des 
revues scientifiques prestigieuses, révélaient au public les 
diverses catégories d’agents pathogènes qui étaient associées à 
ces émergences et montraient l’importance particulière des 
maladies humaines dues à des agents pathogènes entretenus et 
propagés par des animaux ou l’environnement. En complément 
de ces publications citées d’innombrables fois, d’autres études, 
en particulier celle de Cleaveland et al. (2001) ont montré que 
les maladies transmissibles des animaux domestiques 
répondaient à des critères analogues.
De ces études est ressorti l’argument, depuis largement vulgarisé, 
que la plupart des maladies infectieuses et parasitaires humaines 
(les chiffres varient selon les publications entre environ 1407 
agents pathogènes humains répertoriés pour Woolhouse et al. 
(2005) et plus de 2100 pour Wardeh et al. (2015) et Murray et al. 
(2018) ont pour origine un agent pathogène « multi-hôtes » (ces 
hôtes sont selon les cas des animaux sauvages ou domestiques et 
des humains). Les émergences d’agents pathogènes sont actuelle-
ment représentées à plus de 62% par des agents d’origine 
animale (zoonoses) au sein desquels, ces 50-60 dernières années, 
72% seraient issus de la faune sauvage (Jones et al., 2008; 
Murray et al., 2018). L’évolution des émergences d’agents 
pathogènes des 60 dernières années révèle une augmentation 
significative de leur occurrence (Jones et al., 2008; Morand & 
Figuié, 2018) mettant en lumière des enjeux de mobilisation et 
de réorganisation de nos sociétés, tant d’un point de vue collectif 
qu’individuel (Ashford, 2003).
La problématique de l’origine faunistique des pathogènes 
émergents ressurgit régulièrement dans les médias en particulier à 
l’occasion d’alertes sanitaires et de menaces pandémiques. L’émer-
gence du virus SARS-CoV-2 (Wu et al., 2020; Zhou et al., 2020) 
s’est donc sans surprise accompagnée de son lot d’interrogations 
médiatiques et de controverses, cette fois avec le pangolin comme 
emblème allégorique (Daszak et al., 2020; Salata et al., 2020; Xiao 
et al., 2020). Cependant, il a été depuis suggéré que la proximité 
génétique apparente entre les coronavirus de pangolins et le 
SARS-CoV-2 est probablement fortuite (Liu et al., 2020). 

La pandémie du SARS-CoV-2 a notamment été l’occasion de 
percevoir l’enjeu sociétal que constituent les épidémies. L’évalua-
tion de la crise, la préparation des sociétés et les réponses 
apportées par les autorités sont autant d’éléments clés dans la 
conduite d’un programme de surveillance et de lutte sanitaire 
(Zylberman, 2013). Au-delà de la nécessaire réponse d’urgence 
faite à une crise sanitaire, il apparaît essentiel de pouvoir 
identifier et caractériser les agents pathogènes des maladies 
humaines ou animales et leur source, puis de comprendre leur 
propagation, afin de mieux anticiper le risque et les réponses à y 
apporter (Keck, 2020).
Le mémoire présenté ici porte essentiellement sur les relations 
écologiques susceptibles d'exister entre certains hôtes naturels 
sauvages d’agents pathogènes, et le passage de ces derniers à des 
espèces animales domestiques et/ou aux humains. Dans les 
paragraphes qui suivent, nous explorerons plus particulièrement 
le lien entre pertes d'origine anthropique de la biodiviersité et 
l’émergence de nouvelles maladies infectieuses. L’article aborde-
ra dans un premier temps les méthodes d’études, puis les 
maladies d’intérêt, et aussi les populations animales sources 
d’agents pathogènes, pour ensuite discuter de la sémantique des 
termes « santé » et « biodiversité ». Il abordera également la 
transmission et la propagation de ces agents de maladies, puis 
l’augmentation contemporaine de la fréquence des épidémies et 
enfin l’impact de la biodiversité sur la santé humaine et animale. 

METHODES D’ETUDES DES LIENS ENTRE
ALTERATION DE LA BIODIVERSITE 
ET EMERGENCES DE CERTAINES MALADIES 

Pour l’essentiel, les études originales, notamment dans des 
programmes européens et américains, utilisent des approches 
descriptives et analytiques et plus rarement expérimentales sur 
lesquelles des synthèses sont fondées ; ces études portent sur des 
investigations microbiologiques (diagnostic et dépistage des 
agents pathogènes) et des enquêtes de terrain (approches 
épidémiologiques et écologiques des facteurs de risque d’infec-
tion ou de portage parasitaire (Abbate et al., 2020). Pour 
certaines de ces synthèses, des bases de données ont été compi-
lées afin de relier statistiquement et par modélisation, d’une part 
les agents pathogènes découverts sur des animaux sauvages en 
liberté et, d’autre part les agents responsables de maladies 
humaines ou animales (animaux de production ou de compa-
gnie) (Salkeld et al., 2013; Allen et al., 2017; Olival et al., 2017; 
Young et al., 2017). L’infection ou l’infestation des animaux 
sauvages n’entraîne pas toujours, voire rarement le développe-
ment d’une maladie cliniquement exprimée ou de lésions 
identifiables dans ces espèces ; leur importance voire leur 
présence peuvent donc être mésestimées. De ce fait, dans la 
plupart des études tout comme dans ce mémoire, ce ne sont pas 
les maladies des animaux sauvages qui retiennent prioritaire-
ment l’intérêt, mais principalement les maladies humaines ou 
des animaux domestiques, dont les agents sont entretenus et/ou 
transmis par les animaux sauvages.
Les synthèses conduites pour rechercher des liens entre 
altérations de la biodiversité et émergence de maladies 
infectieuses humaines ou d'espèces domestiques se fondent en 

grande partie sur des études réalisées à partir de travaux scienti-
fiques originaux « les méta-analyses » qui répondent à des règles 
strictes pour être publiées ; ces synthèses reposent aussi sur des 
revues exhaustives de la bibliographie (Borenstein et al., 2009). 
Ces bases de données peuvent comprendre plusieurs centaines 
ou plusieurs milliers de liens « microbe / espèce hôte /maladie » 
permettant des traitements bio-statistiques appropriés et la 
révélation de dépendances (comme par exemple les proportions 
de maladies infectieuses humaines qui sont des zoonoses). 
Compte tenu de l’ampleur de l’éventail des triades microbe / 
hôte / maladie (Guégan et al., 2020), il est tentant de délimiter 
le champ des études (Exemple : virus / mammifères) au risque de 
créer des biais de sélection des sujets à prendre en considération. 
Les maladies humaines, par exemple, peuvent prendre le pas sur 
les maladies animales à impact économique. Les maladies à 
transmission vectorielle peuvent parfois mieux retenir l’atten-
tion que des maladies transmises différemment.
Récemment, ce type de travaux synthétiques a remis en exergue 
le rôle épidémiologique des chauves-souris connues pour 
héberger un grand nombre d'espèces virales sans en subir de 
conséquences cliniques (Calisher et al., 2006; Hayman, 2019). 
Ces espèces représentent-elles un réservoir privilégié d’agents 
pathogènes nouveaux pour l’humain, ou les ordres des 
Rongeurs et Chiroptères comptant le plus grand nombre 
d’espèces ont-ils été plus étudiés que tout autre groupe animal 
(Luis et al., 2013; Gibb et al., 2020) ?
Le rôle particulier de certains taxons comme source d'agents 
pathogènes humains reste donc débattu ; les fonctions et 
relations écologiques (prédation, commensalisme, domestica-
tion...) ou les proximités phylogénétiques (liées aux spécificités 
des récepteurs cellulaires permettant l'infection des cellules du 
nouvel hôte) contribuent à expliquer, en sus de la seule richesse 
spécifique des taxons, la possible contamination interspécifique 
entre populations d’animaux sauvages, domestiques et 
d’humains (Johnson et al., 2020). La pratique et le développe-
ment de l’élevage ont également favorisé la liaison épidémiolo-
gique plus fréquente avec des taxons tels que par exemple les 
Périssodactyles et Artiodactyles (autrefois « Ongulés ») (Wool-
house et al., 2005; Wells et al., 2020).

LES MALADIES D’INTERET

Cette revue porte principalement sur les maladies humaines, 
ainsi que certaines maladies des animaux domestiques de 
production et de compagnie, qui ont émergé ou réémergé en 
Europe ces dernières décennies. Toutefois, nous avons exclu de 
cette revue les maladies contagieuses qui actuellement sont 
entretenues et propagées uniquement au sein de l’espèce 
humaine, ainsi que des maladies des animaux domestiques qui 
ne sont pas transmises par des espèces animales sauvages 
porteuses des agents pathogènes. 
Certaines maladies transmissibles humaines sont des zoonoses 
vraies (maladies naturellement transmises des animaux vertébrés 
aux humains, et réciproquement, comme la rage). Elles 
impliquent l’existence d’un réservoir animal indispensable pour 
entretenir l’agent pathogène et le communiquer aux humains ; 
sans cet animal, la transmission s’éteint. Certaines maladies 
transmissibles sont qualifiées de sapronoses (mot anglais, dont le 

meilleur équivalent en français serait « maladie tellurique ») car 
l’agent initial, le saprobionte, est naturellement entretenu dans 
un milieu ou un élément naturel (eau ou sol) et devient 
pathogène en contaminant une personne (c'est le cas des 
bactéries responsables de la légionellose).
Les maladies humaines (nous utiliserons par la suite la forme 
raccourcie de « l’humain » pour désigner l’espèce humaine) telles 
que le SIDA, le SRAS, certaines fièvres hémorragiques, voire la 
peste (Yersina pestis), qui sont dues à un agent pathogène issu de 
la faune sauvage ayant acquis l’aptitude à se propager dans les 
groupes humains, entrent pour partie dans le cadre de cette 
revue; mais celle-ci se limite à l’étude et à la compréhension de 
leur origine, plus précisément aux conditions de passage de 
l'agent pathogène d’une population animale sauvage en liberté à 
l’humain. Ce passage peut avoir lieu avec ou sans l'interposition 
d'un relais représenté par une ou des populations animales 
domestiques ou sauvages détenues en captivité. Pour certaines 
de ces maladies humaines, des arthropodes assurent une 
transmission efficace du pathogène (ce sont les maladies dites 
vectorielles, comme la borréliose de Lyme par exemple).

MICRO-ORGANISMES ET PARASITES, LEUR 
POUVOIR PATHOGENE

Pour les besoins de clarté de cet article, nous précisons ci-dessous 
le sens que nous souhaitons adopter pour les termes relatifs aux 
agents pathogènes. 
La dénomination de certains agents capables de causer une 
maladie dans une espèce, mais pouvant être tolérés, ou symbio-
tiques dans une autre, n’est pas simple à résumer : le terme 
«microbe» fait référence à un être biologique n’étant ni une 
molécule, ni un composé toxique, visible au travers d’une 
optique grossissante, par opposition à des métazoaires parasites 
qui sont visibles à la loupe ou à l’œil nu. Le terme de microbe a 
l’avantage de ne pas sous-entendre un rôle pathogène. Plus 
récemment, on a pu lui préférer le terme de « micro-organisme ». 
Les virus ont été inclus assez récemment comme faisant partie 
des microbes ou micro-organismes.
Lorsque l’on veut désigner tous les agents qui peuvent engendrer 
un état pathologique chez au moins certains individus d’une 
espèce, on se réfère à l’expression « agent pathogène » qui 
regroupe des micro et macro-parasites, mais peut être aussi 
employée pour des composés inertes. Le terme de parasite est 
dans ce cas employé en référence à la fonction écologique 
parasitaire, mais pas au classement taxonomique qui distingue 
en médecine, les parasites (protozoaires et métazoaires exerçant 
une action spoliatrice sur leur hôte mais dont la multiplication 
ne se produit généralement pas dans les organes de cet hôte) des 
agents infectieux (virus, bactéries, et autres micro-organismes) 
qui se multiplient dans les organes et tissus de leur hôte.
« Pathogène » est, en français académique, un adjectif. Mais la 
littérature anglo-américaine a banalisé son emploi comme 
substantif : un « pathogène » est donc un agent capable de 
provoquer une maladie. Nous emploierons l’un ou l’autre des 
termes en fonction du contexte.
Les microbes et les métazoaires parasites ne sont pas tous 
pathogènes ; l’immense majorité d’entre eux sont indifférents ou 
sont tolérés sans dommage par l'organisme qui les héberge : ils 

peuvent être commensaux ou symbiotiques, et la littérature 
anglaise emploie souvent le vocable de « mutualiste ». Aussi, 
pour établir un lien de pathogénicité entre un micro-organisme 
hébergé par la faune et l’humain, c’est-à-dire l’existence d’une 
zoonose d’origine sauvage, la détection de la maladie chez 
l’humain est une étape indispensable. La caractéristique 
commune des agents transmissibles qui font l’objet de cette 
revue est leur capacité à se transmettre naturellement entre 
différentes espèces pourvu que les populations réceptives soient 
en relation. Ces agents «parasites généralistes » ou « multi-hôtes», 
(termes utilisés dans les publications scientifiques) trouvent dans 
un éventail d’espèces hôtes les capacités adaptatives permettant 
d’infecter les hôtes; ils n’ont aucune « barrière d’espèce » à 
franchir si une voie de transmission permet le passage d’une 
population d’hôtes d’une espèce donneuse à une espèce 
réceptrice (Borremans et al., 2019). A cet égard, l’utilisation de 
la terminologie « barrière d’espèce » ne serait-elle pas de nature à 
induire quelques biais cognitifs sur la perception des phéno-
mènes d’émergence et de transmission ? Elle donne notamment 
une image caricaturale d’états de mode de transmission      
inter-espèces classiquement hermétique, démentie par la notion 
même de zoonose. 

LES POPULATIONS ANIMALES « SOURCES » 
D’AGENTS PATHOGENES TRANSMISSIBLES

Les animaux sauvages, principalement les mammifères et dans 
une moindre mesure les oiseaux, hébergent souvent et probable-
ment majoritairement, les microbes reconnus responsables des 
nouvelles maladies infectieuses ou parasitaires des animaux 
domestiques et des humains.
Au départ, lorsque sont publiées les premières études sur les 
maladies et pathogènes émergents, c’est généralement par le 
terme de "faune sauvage" (wildlife en anglais) qu’ont été 
désignées les espèces animales sources de certaines contamina-
tions. Le code de l’OIE (Organisation mondiale de la santé 
animale) définit et distingue : l’animal sauvage, l’animal sauvage 
en captivité, l’animal domestique « féral » et l’animal domestique 
proprement-dit (OIE, 2019). Pour sa part, la loi de santé animale 
de l’Union Européenne, promulguée en 2016, entrée en vigueur 
en 2020, ne distingue que les animaux « détenus » et les animaux 
en liberté (EU regulation, 2016). La faune sauvage en liberté se 
distingue, par son mode de vie, des populations d’animaux 
domestiques ou sauvages maintenues en captivité (animaux de 
parcs zoologiques, de réserves de chasse…). En outre, la 
littérature scientifique abonde d'études sur le rôle des animaux 
dits « synanthropiques » qui appartiennent à des espèces 
sauvages et commensales liées durablement à la présence 
humaine, comme de très nombreuses espèces de chauve-souris et 
de rongeurs, dans la transmission animal-humain. Enfin, des 
«espèces relais» (bridge-hosts en anglais) peuvent aussi constituer 
un lien (nécessaire ou non pour la transmission selon les 
pathogènes) entre des individus contaminés et des populations 
animales réservoirs d'agents pathogènes. Ainsi, la transmission 
du virus Ebola pourrait se faire à partir d'un réservoir qui reste 
méconnu via des espèces relais favorisant la transmission 
humaine comme certaines chauves-souris et les grands primates 
(Leendertz, 2016). L’étude du maintien et de la transmission des 

agents infectieux dans les populations réservoirs reste une tâche 
difficile pour le monde scientifique. La prévalence et l’incidence 
dans ces populations est en effet généralement faible, et la diversi-
té spécifique des populations animales impliquées est telle qu’il 
est souvent difficile d’y détecter et étudier l’agent infectieux.

UN PEU DE SEMANTIQUE: « SANTE ET BIODI-
VERSITE », CE QUE REVELENT (OU CACHENT) 
LES MOTS 

Dans ce paragraphe, nous essayons d’adopter un point de vue 
inspiré par les sciences humaines et sociales, bien qu’aucun des 
signataires de ce mémoire ne soit issu de ces disciplines. Un 
recueil plus détaillé pourra être trouvé dans l’ouvrage de Morand 
et Lajaunie (2018) qui explore les recherches associant la santé et 
la biodiversité, l'écologie évolutive des maladies infectieuses et 
non infectieuses, l'éthique, le droit, et enfin les politiques 
publiques. Nous avons néanmoins jugé important de relativiser 
les connaissances acquises par les sciences biologiques en les 
confrontant à des points de vue issus de la sociologie ou de 
l’anthropologie. Le néologisme de « biodiversité » est d’appari-
tion récente et sa définition mérite une attention particulière. Le 
concept remonte au « Sommet de la terre », conférence de l’Orga-
nisation des Nations Unies, tenue à Rio de Janeiro, Brésil, en 
1992 ; c’est à dire peu après l’irruption des idées et concepts de 
maladies émergentes. En écologie (la discipline scientifique) les 
concepts de « richesse spécifique » et de « diversité biologique » 
ont précédé la notion de « biodiversité » (Begon et al., 1986). 
L’étude de la richesse spécifique utilise des indicateurs 
écologiques, issus de la théorie de l’information permettant 
l’approche analytique de phénomènes complexes (Shannon et 
al., 1948). Les indicateurs de richesse spécifique, notamment 
l’indice de diversité de Shannon, prennent en compte le nombre 
d’espèces et pour chacune d’elles, le nombre d’individus. 
La « biodiversité » a pris un sens particulier dans le cadre des 
projets de développement « soutenable » (ou durable). Elle 
constitue une « valeur » éthique, sociétale ou politique dont les 
écologues français se sont emparés (Barbault, 2005).
On observe notamment dans la littérature de vulgarisation et les 
médias, un glissement du sens de l’expression « protection de la 
nature » vers celui de « préservation de la biodiversité ». Ce 
dernier mot comporte une notion quasi-philosophique de « tissu 
planétaire » dont l’interprétation prend en compte toutes les 
relations entre les êtres vivants sans exclure ni accorder une place 
dominante aux êtres humains.
Puisque l’objectif de notre mémoire est d’examiner l’association 
entre biodiversité et santé, il convient d’interroger également le 
concept de santé. Celui-ci semble avoir en effet évolué d’un 
descripteur de bien-être des populations humaines vers une 
valeur sociétale, associée à de nombreuses préoccupations 
humaines, en particulier celle de la biodiversité. La philosophe 
Sarah Carvallo, professeure de philosophie au laboratoire 
Logiques de l’Agir (sic) de l'université de Franche-Comté a 
présenté une conférence pendant que nous préparions ce 
mémoire (Carvallo, 2020). Il nous a semblé que son point de vue 
méritait d’être résumé ici : la définition de l’Organisation 
Mondiale de la Santé (OMS) (1948) intégrait une dimension 
sociale et psychologique pour concevoir la santé humaine comme 

« un état complet de bien-être physique, social et mental », 
excluant la dimension environnementale (Morand & Lajaunie, 
2018). Comme nous le mentionnons, les maladies infectieuses 
émergentes ont suscité l’apparition de nouveaux paradigmes de 
santé (One Health et autres, voir la suite de ce chapitre) qui 
associent étroitement santé humaine, animale et environnemen-
tale. Des philosophes, chercheurs et praticiens tentent 
désormais de mettre en place une approche pluridisciplinaire du 
soin qui devra associer des paramètres à la fois biologiques, 
sociaux et écologiques. 
La perception et la compréhension par le public et les décideurs 
de certaines études relatives aux liens entre les concepts de 
biodiversité et de santé, peuvent rendre la liaison plus ou moins 
convaincante en fonction de l’adhésion de ces personnes aux 
valeurs associées aux deux concepts. Une adhésion à ces valeurs 
est nécessaire pour les intégrer dans l’action et les faire entrer dans 
la pratique. Il y a donc, selon nous, une profonde aspiration de la 
société à l’existence d’un lien bénéfique entre santé et biodiversi-
té. En particulier via la démarche « One Health » (Karesh et al., 
2012) même si l’adhésion à cette approche « One Health » n’est 
pas unanime. Le concept Ecohealth par exemple, peut se 
traduire en français de deux façons « santé des écosystèmes » 
(Rapport et al., 1998; Sandifer et al., 2015) ou écologie de la 
santé (Guégan et al., 2004; Gauthier-Clerc et al., 2010); cette 
dernière approche se revendiquant comme une nouvelle 
discipline scientifique. On peut également citer Global Health 
(santé mondiale ou santé globale) ou Planetary Health (santé 
planétaire)... ; pour certains publics et décideurs en santé 
publique, ces concepts ne semblent convaincants qu’à l’aune des 
orientations professionnelles des lecteurs ou de la méthodologie 
des auteurs (Manlove et al., 2016; Cunningham et al., 2017) « Il 
apparaît donc d’une part une difficulté à véritablement intégrer 
les trois dimensions de la santé humaine, animale et environne-
mentale, et d’autre part une difficulté à mettre en politique les 
concepts avancés depuis vingt ans pour proposer un progrès dans 
ce domaine » (Morand et al., 2020).
De nos jours, les activités humaines ont une incidence majeure 
(globale) sur les écosystèmes terrestres et aquatiques  (Crutzen et 
al., 2003), nous devons donc aussi interroger les représentations 
anthropologiques (conscientes ou inconscientes) des 
conséquences écologiques et sanitaires de cette influence. La 
réflexion sur le thème de ce mémoire est souvent anthropocen-
trée, pour ne pas dire anthropocentrique. Nous devons donc 
nous interroger sur l'emploi de métaphores comme « santé des 
écosystèmes » (Rapport, 1989) ou encore « santé de la Terre » 
(Leopold, 2014), voire de biais cognitifs « barrière d'espèce ». Ces 
représentations orientent la définition des programmes de 
recherche et en amont, influencent les motivations profondes 
des financements de ces études scientifiques ; la vision anthro-
pocentrée des sujets liant ou opposant la perte de biodiversité et 
la santé, influence également l'intégration ou l'ignorance de ces 
sujets dans l'enseignement universitaire et technologique.

DE LA TRANSMISSION A LA PROPAGATION

La transmission s’entend ici comme le passage du pathogène 
d’un individu à un autre, la propagation décrivant la progression 
de ce pathogène dans une population. 

L’écologie des espèces animales sources des microbes et 
métazoaires parasites provoquant des maladies émergentes, 
contribue à expliquer les modalités de passage des agents 
transmissibles d’intérêt pour nous, de la faune sauvage à 
l’humain et aux animaux domestiques. On entend par « sympa-
trie » la coexistence de deux espèces dans la même zone (étendue 
de surface limitée) ; la « syntopie » est la coexistence de deux 
espèces dans le même habitat naturel. L'ensemble des êtres 
vivants (en sympatrie ou syntopie) et leurs interactions (la 
biocénose) sont plongés dans un ensemble d’éléments physiques 
ou chimiques du milieu appelé biotope. Ces proximités spatiales 
facilitent le passage de pathogènes entre deux (ou plusieurs) 
populations voisines (humains et animaux commensaux par 
exemple). 
Les animaux de production représentent 80% de la biomasse 
des vertébrés terrestres, leur concentration et leur faible diversité 
génétique, ainsi que leur position à l’interface de l’humain et de 
la faune sauvage, semblent jouer un rôle primordial dans la 
propagation des pathogènes humains émergents (Rohr et al., 
2010; Morand, 2020).
La dégradation des espaces naturels, leur nette réduction en 
surface (cas des forêts primaires et de la déforestation/fragmenta-
tion par exemple) et la modification des pratiques humaines, 
viennent rompre l’équilibre des écosystèmes et les obstacles 
physiques et comportementaux entre populations qui 
occupaient au préalable des aires disjointes et des niches 
écologiques différentes, rendant possibles des transmissions 
inter-espèces et l’évolution d’agents pathogènes auparavant 
limitées à la faune sauvage (Randolph et al., 2010).
Les connaissances disponibles sur la relation écologique entre 
des populations animales « réservoirs » et des populations 
d’animaux domestiques et d’humains sont encore lacunaires 
(Haydon et al., 2002; Viana et al., 2014). La notion de réservoir 
épidémiologique a considérablement évolué à mesure que 
s’approfondissaient les connaissances récentes sur les maladies 
émergentes. On dispose de peu de résultats probants pour 
documenter les liens entre la persistance de l’agent pathogène 
dans la population source et sa transmission aux humains. Cette 
transmission peut se faire dans l’environnement, par l’interven-
tion d’un « véhicule passif » (notamment les animaux domes-
tiques qui peuvent jouer un rôle amplificateur comme c’est le cas 
pour la transmission des virus Nipah avec le rôle du porc ou 
Hendra avec le rôle du cheval) ou par un vecteur arthropode, 
voire même par contact direct.

MALADIES EMERGENTES : « UNE EPIDEMIE 
D’EPIDEMIES » ?

Des traces d'épidémies dans les populations humaines sont 
connues au moins dès le Néolithique. Ces épidémies se sont 
répandues à l’occasion des déplacements humains à différentes 
époques préhistoriques et historiques. Selon la conception de N. 
Gualde (2006), nous sommes entrés dans la quatrième 
transition épidémique (sic), celle de la globalisation des 
échanges.
S. Morand (2016) étend les perspectives de compréhension des 
épidémies en incluant le rôle de l’évolution des relations 

écologiques que les humains entretiennent avec les autres 
espèces vivantes. Les interactions entre les humains, les animaux 
domestiques et sauvages, l’environnement naturel et anthropisé, 
sont à la source de l’apparition de zoonoses (anciennes et 
nouvelles) et de maladies infectieuses et parasitaires émergentes. 
Les épidémies provoquées chez les humains par ces organismes 
ont augmenté en nombre depuis le XXème siècle (pendant 
lequel la population humaine a triplé entraînant un accroisse-
ment encore plus spectaculaire de la biomasse des animaux de 
production). Nous sommes passés d’une ou deux pandémies par 
siècle, à plusieurs par décennie mais la tendance actuelle fait 
l’objet de controverses car si de nouvelles épidémies apparaissent 
en grand nombre, leur incidence (en nombre de cas humains) a 
aussi tendance à diminuer (Smith et al., 2014). Il s’agit en effet 
du cas de la plupart des maladies infectieuses émergentes des 
dernières années avant l’émergence de la COVID-19. Les 
infections à SARS-CoV-1 en 2002 et 2003, et MERS-CoV 
depuis 2012, à elles deux ont entraîné environ 900 morts ; 
l’épidémie à virus Ebola en Afrique de l’Ouest (2017-2019) a 
entraîné, selon diverses sources citant l’OMS, entre 10 000 et     
20 000 morts au total, mais à la même époque le paludisme tuait 
annuellement plus de 400 000 personnes (WHO, 2019).
Des zoonoses, à proprement parler, ont pu en Europe émerger, 
ré-émerger, ou prendre une nouvelle ampleur économique et 
sanitaire au cours des soixante dernières années (depuis l’appari-
tion de la rage vulpine en 1968, en France, un rapport de 
l’ENSV de 2017, a comptabilisé ainsi 27 évènements d’émer-
gence ou de ré-émergence impliquant la faune sauvage en France 
(Balon et al., 2017)). La source primaire est la faune sauvage 
autochtone ou, dans une bien moindre mesure, certaines 
espèces introduites et parfois envahissantes. A titre d’exemple, 
nous pouvons citer le rôle du Tamia de Sibérie (Eutamias 
sibiricus) en forêt de Sénart (au sud de l’Île de France) qui 
contribuerait à développer un foyer de maladie de Lyme dans 
cette forêt péri-urbaine très fréquentée (Marsot et al., 2013).
Il y a donc bien une problématique importante à prendre en 
considération, notamment sur le « vieux » continent européen. 
Néanmoins, les rapports annuels sur la situation des zoonoses en 
Europe montrent qu’en nombre de cas détéctés, les principales 
(salmonelloses, campylobactérioses, entérocolites hémorra-
giques à E. coli vérotoxiques et, dans une moindre mesure, les 
yersinioses) sont d’origine alimentaire et liées à l’élevage (EFSA 
et al., 2019). Sur ce continent, les zoonoses et maladies 
vectorielles transmises par la faune sauvage (fièvre hémorragique 
à syndrome rénal, leptospirose, maladie de Lyme principalement) 
ne revêtent qu'une importance faible, en nombre de cas annuel-
lement détectés (quelques dizaines de milliers au pire, parmi les 
400 millions d’européens). Cependant, ces estimations sont 
soumises à des biais (sous-estimation du fait de pathogènes 
entraînant des symptômes non spécifiques et/ou qui ne 
nécessitent pas d’avis médical ou de notification offcielle) et sont 
toujours susceptibles d’évoluer. En revanche, les maladies 
animales portées ou transmises par la faune sauvage prennent 
une place économique croissante dans l’élevage européen ; la 
coexistence entre animaux sauvages et animaux d’élevage 
devient aujourd’hui difficile et constitue une préoccupation 
sanitaire et économique importante (par exemple : peste porcine 
africaine, Influenza aviaire hautement pathogène).

Les « nouvelles » épidémies, voire les pandémies, trouvent 
essentiellement leur source primaire dans la faune sauvage des 
zones inter-tropicales de certaines régions d’Asie, d’Afrique ou 
d’Amérique (Allen et al., 2017; Guégan et al., 2020). Lorsque la 
maladie infectieuse nouvelle est une zoonose, la transmission 
interhumaine peut être exceptionnelle, voire inexistante 
(comme pour l’influenza H5N1). Toutefois, les agents 
pathogènes responsables de nouvelles pandémies, comme nous 
l’avons précédemment souligné, sont principalement des 
micro-organismes et parasites qui se sont adaptés à l’espèce 
humaine et peuvent se transmettre entre humains sans besoin 
des animaux (comme pour le SARS-CoV-2) (Haider et al., 2020).
L’étude du vivant (la biologie) ne peut être appréciée sans 
prendre en compte les différentes échelles à travers lesquelles 
elle se réalise, que ce soit à l’échelle de la cellule, de l’organisme, 
des populations, des peuplements ou des écosystèmes. Ainsi, 
l’étude des maladies infectieuses émergentes n’échappe pas à 
cette observation et l’étude spatio-temporelle de l’évolution des 
pathogènes, pour qu’elle soit complète et qu’elle permette une 
vision globale des mécanismes qui la régissent, nécessite une 
analyse à ces différentes échelles (organisme, population, peuple-
ment) en différents lieux ou habitats (Magnusson et al., 2020), et 
à différentes échelles de temps (Ezenwa et al., 2015).
Diverses catégories taxinomiques d’agents pathogènes peuvent 
être cause de zoonoses ou de maladies émergentes; toutefois les 
virus à ARN, du fait de leur capacité de mutations adaptatives 
liée à leur mode de réplication, se multipliant dans le 
cytoplasme, sont significativement plus souvent en cause que 
d’autres agents pathogènes (Pulliam et al., 2009). A l’opposé, les 
métazoaires parasites qui évoluent sur un laps de temps bien plus 
lent apparaissent peu comme agents de maladies infectieuses 
émergentes (Cleaveland et al., 2001; Wells et al., 2020). 
Comme mentionné précédemment, depuis 20, voire 30 ans, de 
très nombreuses études ont été publiées sur ces relations (Smith 
et al., 2010). Pourtant, les controverses qui ont agité les médias 
pendant la crise de la COVID-19 laissent transparaître le 
manque d’informations ou de prise en compte du risque zoono-
tique qui était pourtant déjà connu de la communauté scienti-
fique. Par exemple, le programme d’études pluridisciplinaire « 
PREDICT » de l’USAID (United States Agency for Internatio-
nal Development), ("PREDICT program," 2009) avait notam-
ment pointé le marché « vivant » (Wet market) de la ville de 
Wuhan en Chine comme un point chaud (hot spot) pour le 
démarrage d’une future épidémie. De surcroît, ce même 
programme avait pressenti le groupe des coronavirus comme 
source d’une très plausible future pandémie. Confirmant cette 
crainte, l'OMS avait mis le SRAS et le MERS sur la liste des 
maladies prioritaires en terme de recherche et développement 
afin de signaler que les coronavirus soient un groupe à surveiller 
avec acuité (WHO, 2018).
Plusieurs projets de recherche de l’UE (en particulier EDEN, 
EDEN-Next, WildTech, APHAEA, MedVetNet pour ne citer 
que ceux dont nous avons connaissance) portaient également 
sur la problématique des maladies infectieuses émergentes en 
relation avec la faune sauvage.
Dans ce contexte, la crise sanitaire engendrée par la pandémie de 
COVID-19 suggère qu’une meilleure prise en compte du danger 
de portage des pathogènes dans l’environnement est nécessaire ; 

une bonne connaissance de ces dangers et une surveillance 
épidémiologiques ciblant les expositions à ces dangers doit se 
mettre en place pour permettre une prévention efficace du 
risque d’émergence de maladies infectieuses.

LA BIODIVERSITE : UN DANGER OU UNE 
SECURITE SANITAIRE ?

Un des sujets scientifiques les plus débattus et au cœur de la 
problématique de ce mémoire reste la question de savoir si la 
diversité biologique des écosystèmes favorise ou au contraire 
limite le nombre d’émergences de zoonoses et de maladies 
infectieuses (Keesing et al., 2010 ; Wood et al., 2014 ; Johnson 
et al., 2015; Rohr et al., 2020). Des milliers de micro-organismes 
restent à inventorier dans les populations d’animaux sauvages. 
Quelques centaines de virus sont reconnus comme agents de 
maladies humaines et des investigations par sondage suggèrent 
qu’ils représentent moins de 1 % de la diversité des virus 
hébergés par la faune mammalienne ou aviaire sauvage, le reste 
étant encore à découvrir (Anthony et al., 2013). Ces virus et 
autres pathogènes inconnus peuvent, à l’occasion de combinai-
sons d’événements fortuits, infecter et rendre malades des 
personnes humaines.
L’émergence des nouvelles maladies transmissibles semble 
ensuite se produire par étapes successives dont la description 
dans ses grandes lignes fait consensus chez la plupart des scienti-
fiques, mais revêt une complexité considérable dans le détail de 
la chaîne de transmission (Figure 2). 

 

Figure 2 : Propriété pandémique d’un virus zoonotique d’origine animale 
montrant une transmission de l’animal vers l’humain puis une expansion 
par transmission inter-humaine (Illustration de Kreuder et al. (2015)).

Les perturbations de l’environnement « naturel » ou déjà 
modifié (urbanisation, déforestation ou envahissement par des 
broussailles « bush encroachement », irrigation, exploitations 
minières, conflits armés,...) semblent faciliter, voire permettre le 
passage des pathogènes à des populations humaines confrontées 
à un habitat naturel en proie à des modifications rapides, voire 
brutales. Ces modifications incluent des déséquilibres 
écologiques (alimentation, compétition, prédation, 
parasitisme…), une modification  des communautés en faveur 
d’espèces dont les traits de vie sont corrélés au statut de réservoir 
(Gibb et al., 2020), et à un appauvrissement de la diversité 
spécifique (MacDonald et al., 2019; Guégan et al., 2020; 
Halliday et al., 2020).

débats relatifs au caractère zoonotique du virus, très probable-
ment originaire de la faune sauvage mais adapté à une transmis-
sion interhumaine, dans des conditions qui ne sont pas encore 
éclaircies au moment où cette note est rédigée. Les épidémies 
ont toujours existé mais l’augmentation de leur fréquence ces 
dernières décennies semble confirmer que le monde actuel tend 
à favoriser tant leur émergence que leur propagation.
L’existence d’un lien entre maladies émergentes et biodiversité a 
fait l’objet de nombreuses publications et rapports d’experts. En 
fonction des contextes, cette corrélation semble être tantôt 
négative (favorable aux pathogènes et à leur transmission) ou 
tantôt positive (favorable à la santé en réduisant la transmission). 
Toutefois une érosion de la biodiversité favorisant une augmen-
tation des émergences est plus largement documentée : les 
épidémies d’origine zoonotique sont positivement corrélées à 
une perte de biodiversité et pourraient renforcer cette perte de 
biodiversité. En effet, les espèces sauvages les plus spécialisées, 
très adaptées à l'exploitation du milieu naturel dans lequel elles 
vivent, hébergent des pathogènes eux-mêmes spécialisés, moins 
enclins à se propager à d'autres espèces. Ces espèces, très dépen-
dantes de leur écosystème, sont les plus menacées quand le 
milieu naturel est modifié. Dans ce même milieu, les espèces 
généralistes sont favorisées par l’altération de l'écosystème et 
peuvent se développer; les pathogènes qu'elles hébergent sont 
aptes à coloniser de nouveaux hôtes et par conséquent peuvent 
passer aux animaux domestiques et à l'humain (Morand & 
Figuié, 2018).
La perturbation des biotopes dans lesquels nous vivons, par la 
modification des habitats et leur exploitation croissante par les 
humains, crée en effet des opportunités de transmission de 
pathogènes aux humains et à leurs animaux domestiques. La 
faune sauvage peut héberger une grande diversité de micro-orga-
nismes et a fortiori donc de pathogènes pour l’humain résultant 
de la diversité zoologique des hôtes. Elle est donc une source 
potentielle de nouveaux pathogènes pour l'espèce humaine à 
l’occasion de nouveaux contacts (destructions de biotopes) mais 
elle est également partie prenante du fonctionnement des 
écosystèmes dans lesquels nous évoluons et dont nous dépendons. 
Une meilleure compréhension de l’impact de la biodiversité sur 
notre sécurité sanitaire et une meilleure information et 
éducation sur notamment les risques de l’exploitation, voire la 
sur-exploitation, actuelle qui est faite des écosystèmes «naturels» 
et anthropisés, permettra de mieux comprendre les mécanismes 
d’émergence et de réémergence. Afin de prévenir l’établissement 
de nouvelles maladies, l’étude pluridisciplinaire de ces phéno-
mènes paraît plus que jamais essentielle.
Les pathogènes participent pleinement aux relations entre 
organismes et populations interagissant dans les écosystèmes. 
Considérer l'origine et la propagation des pandémies du point 
de vue de l'écologie des populations et des écosystèmes, peut 
aider à mieux comprendre leurs causes profondes et à concevoir 
des solutions pour prévenir leur émergence. Une meilleure 
intégration de cette approche (écologie de la santé) par une 
recherche inter- et trans-disciplinaire impose que les chercheurs 
travaillant sur l'écologie des pathogènes et l’environnement 
contribuent aux stratégies de prévention et de contrôle des 
pandémies, en collaboration avec les autres professionnels de la 
santé humaine et animale, et avec l'appui des sciences humaines.
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Certains groupes humains engagés dans des activités au contact 
du milieu « sauvage » (chasseurs, pêcheurs, forestiers, réfugiés, 
travailleurs manuels précaires, …) ou au contact des animaux 
sauvages eux-mêmes (personnel des marchés de « viande de 
brousse », consommateurs, populations de chasseurs-cueilleurs) 
sont particulièrement exposés à l’infection (Wolfe et al., 2007). 
Il en va de même pour les éleveurs et leur entourage qui sont 
particulièrement exposés lorsque l’infection de la faune sauvage 
est transmise et amplifiée par une espèce domestique (« grippe » 
aviaire à virus influenza H5N1, infection à virus Nipah ou 
Hendra où les animaux domestiques ont servi d’espèces relais 
entre le réservoir et l’humain) (Gibb et al., 2020).
Depuis une vingtaine d’années, des recherches étayent l’hypo-
thèse qu’un « effet de dilution » réduit la probabilité de zoonoses 
dans les écosystèmes à forte diversité spécifique, mais là encore 
dans des conditions souvent particulières (Ostfeld et al., 2000; 
Magnusson et al., 2020; Rohr et al., 2020). Le rôle des espèces 
réservoirs dans le phénomène de dilution apparaît plus impor-
tant que celui des espèces vectrices qui tendent, au contraire, 
pour ce type de transmission à amplifier le processus infectieux 
(Figure 3); ce constat montre l’importante hétérogénéité 
spatio-temporelle qui peut exister entre effet de dilution et effet 
d’amplification qui peuvent intervenir et coexister (Roche et al., 
2011). Au moment où ce mémoire est rédigé, le sujet continue 
d’alimenter la recherche sur la complexité des phénomènes de 
persistance et de propagation des pathogènes.

 

Figure 3 : Représentation schématique de l’influence de la richesse 
spécifique des écosystèmes et du rôle épidémiologique associé des espèces 
sur les phénomènes de dilution et d’amplification des pathogènes 
(Illustration adaptée de Roche et Guégan, 2011).

CONCLUSION : MIEUX COMPRENDRE POUR 
MIEUX ANTICIPER, MIEUX ENSEIGNER ET 
INFORMER POUR MIEUX PREVENIR

Le SARS-CoV-2, virus responsable de la pandémie de la 
COVID-19 a déstabilisé le fonctionnement de nos sociétés à 
l’échelle planétaire. Cette crise mondiale a soulevé de nombreux 
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ces émergences et montraient l’importance particulière des 
maladies humaines dues à des agents pathogènes entretenus et 
propagés par des animaux ou l’environnement. En complément 
de ces publications citées d’innombrables fois, d’autres études, 
en particulier celle de Cleaveland et al. (2001) ont montré que 
les maladies transmissibles des animaux domestiques 
répondaient à des critères analogues.
De ces études est ressorti l’argument, depuis largement vulgarisé, 
que la plupart des maladies infectieuses et parasitaires humaines 
(les chiffres varient selon les publications entre environ 1407 
agents pathogènes humains répertoriés pour Woolhouse et al. 
(2005) et plus de 2100 pour Wardeh et al. (2015) et Murray et al. 
(2018) ont pour origine un agent pathogène « multi-hôtes » (ces 
hôtes sont selon les cas des animaux sauvages ou domestiques et 
des humains). Les émergences d’agents pathogènes sont actuelle-
ment représentées à plus de 62% par des agents d’origine 
animale (zoonoses) au sein desquels, ces 50-60 dernières années, 
72% seraient issus de la faune sauvage (Jones et al., 2008; 
Murray et al., 2018). L’évolution des émergences d’agents 
pathogènes des 60 dernières années révèle une augmentation 
significative de leur occurrence (Jones et al., 2008; Morand & 
Figuié, 2018) mettant en lumière des enjeux de mobilisation et 
de réorganisation de nos sociétés, tant d’un point de vue collectif 
qu’individuel (Ashford, 2003).
La problématique de l’origine faunistique des pathogènes 
émergents ressurgit régulièrement dans les médias en particulier à 
l’occasion d’alertes sanitaires et de menaces pandémiques. L’émer-
gence du virus SARS-CoV-2 (Wu et al., 2020; Zhou et al., 2020) 
s’est donc sans surprise accompagnée de son lot d’interrogations 
médiatiques et de controverses, cette fois avec le pangolin comme 
emblème allégorique (Daszak et al., 2020; Salata et al., 2020; Xiao 
et al., 2020). Cependant, il a été depuis suggéré que la proximité 
génétique apparente entre les coronavirus de pangolins et le 
SARS-CoV-2 est probablement fortuite (Liu et al., 2020). 

La pandémie du SARS-CoV-2 a notamment été l’occasion de 
percevoir l’enjeu sociétal que constituent les épidémies. L’évalua-
tion de la crise, la préparation des sociétés et les réponses 
apportées par les autorités sont autant d’éléments clés dans la 
conduite d’un programme de surveillance et de lutte sanitaire 
(Zylberman, 2013). Au-delà de la nécessaire réponse d’urgence 
faite à une crise sanitaire, il apparaît essentiel de pouvoir 
identifier et caractériser les agents pathogènes des maladies 
humaines ou animales et leur source, puis de comprendre leur 
propagation, afin de mieux anticiper le risque et les réponses à y 
apporter (Keck, 2020).
Le mémoire présenté ici porte essentiellement sur les relations 
écologiques susceptibles d'exister entre certains hôtes naturels 
sauvages d’agents pathogènes, et le passage de ces derniers à des 
espèces animales domestiques et/ou aux humains. Dans les 
paragraphes qui suivent, nous explorerons plus particulièrement 
le lien entre pertes d'origine anthropique de la biodiviersité et 
l’émergence de nouvelles maladies infectieuses. L’article aborde-
ra dans un premier temps les méthodes d’études, puis les 
maladies d’intérêt, et aussi les populations animales sources 
d’agents pathogènes, pour ensuite discuter de la sémantique des 
termes « santé » et « biodiversité ». Il abordera également la 
transmission et la propagation de ces agents de maladies, puis 
l’augmentation contemporaine de la fréquence des épidémies et 
enfin l’impact de la biodiversité sur la santé humaine et animale. 

METHODES D’ETUDES DES LIENS ENTRE
ALTERATION DE LA BIODIVERSITE 
ET EMERGENCES DE CERTAINES MALADIES 

Pour l’essentiel, les études originales, notamment dans des 
programmes européens et américains, utilisent des approches 
descriptives et analytiques et plus rarement expérimentales sur 
lesquelles des synthèses sont fondées ; ces études portent sur des 
investigations microbiologiques (diagnostic et dépistage des 
agents pathogènes) et des enquêtes de terrain (approches 
épidémiologiques et écologiques des facteurs de risque d’infec-
tion ou de portage parasitaire (Abbate et al., 2020). Pour 
certaines de ces synthèses, des bases de données ont été compi-
lées afin de relier statistiquement et par modélisation, d’une part 
les agents pathogènes découverts sur des animaux sauvages en 
liberté et, d’autre part les agents responsables de maladies 
humaines ou animales (animaux de production ou de compa-
gnie) (Salkeld et al., 2013; Allen et al., 2017; Olival et al., 2017; 
Young et al., 2017). L’infection ou l’infestation des animaux 
sauvages n’entraîne pas toujours, voire rarement le développe-
ment d’une maladie cliniquement exprimée ou de lésions 
identifiables dans ces espèces ; leur importance voire leur 
présence peuvent donc être mésestimées. De ce fait, dans la 
plupart des études tout comme dans ce mémoire, ce ne sont pas 
les maladies des animaux sauvages qui retiennent prioritaire-
ment l’intérêt, mais principalement les maladies humaines ou 
des animaux domestiques, dont les agents sont entretenus et/ou 
transmis par les animaux sauvages.
Les synthèses conduites pour rechercher des liens entre 
altérations de la biodiversité et émergence de maladies 
infectieuses humaines ou d'espèces domestiques se fondent en 

grande partie sur des études réalisées à partir de travaux scienti-
fiques originaux « les méta-analyses » qui répondent à des règles 
strictes pour être publiées ; ces synthèses reposent aussi sur des 
revues exhaustives de la bibliographie (Borenstein et al., 2009). 
Ces bases de données peuvent comprendre plusieurs centaines 
ou plusieurs milliers de liens « microbe / espèce hôte /maladie » 
permettant des traitements bio-statistiques appropriés et la 
révélation de dépendances (comme par exemple les proportions 
de maladies infectieuses humaines qui sont des zoonoses). 
Compte tenu de l’ampleur de l’éventail des triades microbe / 
hôte / maladie (Guégan et al., 2020), il est tentant de délimiter 
le champ des études (Exemple : virus / mammifères) au risque de 
créer des biais de sélection des sujets à prendre en considération. 
Les maladies humaines, par exemple, peuvent prendre le pas sur 
les maladies animales à impact économique. Les maladies à 
transmission vectorielle peuvent parfois mieux retenir l’atten-
tion que des maladies transmises différemment.
Récemment, ce type de travaux synthétiques a remis en exergue 
le rôle épidémiologique des chauves-souris connues pour 
héberger un grand nombre d'espèces virales sans en subir de 
conséquences cliniques (Calisher et al., 2006; Hayman, 2019). 
Ces espèces représentent-elles un réservoir privilégié d’agents 
pathogènes nouveaux pour l’humain, ou les ordres des 
Rongeurs et Chiroptères comptant le plus grand nombre 
d’espèces ont-ils été plus étudiés que tout autre groupe animal 
(Luis et al., 2013; Gibb et al., 2020) ?
Le rôle particulier de certains taxons comme source d'agents 
pathogènes humains reste donc débattu ; les fonctions et 
relations écologiques (prédation, commensalisme, domestica-
tion...) ou les proximités phylogénétiques (liées aux spécificités 
des récepteurs cellulaires permettant l'infection des cellules du 
nouvel hôte) contribuent à expliquer, en sus de la seule richesse 
spécifique des taxons, la possible contamination interspécifique 
entre populations d’animaux sauvages, domestiques et 
d’humains (Johnson et al., 2020). La pratique et le développe-
ment de l’élevage ont également favorisé la liaison épidémiolo-
gique plus fréquente avec des taxons tels que par exemple les 
Périssodactyles et Artiodactyles (autrefois « Ongulés ») (Wool-
house et al., 2005; Wells et al., 2020).

LES MALADIES D’INTERET

Cette revue porte principalement sur les maladies humaines, 
ainsi que certaines maladies des animaux domestiques de 
production et de compagnie, qui ont émergé ou réémergé en 
Europe ces dernières décennies. Toutefois, nous avons exclu de 
cette revue les maladies contagieuses qui actuellement sont 
entretenues et propagées uniquement au sein de l’espèce 
humaine, ainsi que des maladies des animaux domestiques qui 
ne sont pas transmises par des espèces animales sauvages 
porteuses des agents pathogènes. 
Certaines maladies transmissibles humaines sont des zoonoses 
vraies (maladies naturellement transmises des animaux vertébrés 
aux humains, et réciproquement, comme la rage). Elles 
impliquent l’existence d’un réservoir animal indispensable pour 
entretenir l’agent pathogène et le communiquer aux humains ; 
sans cet animal, la transmission s’éteint. Certaines maladies 
transmissibles sont qualifiées de sapronoses (mot anglais, dont le 

meilleur équivalent en français serait « maladie tellurique ») car 
l’agent initial, le saprobionte, est naturellement entretenu dans 
un milieu ou un élément naturel (eau ou sol) et devient 
pathogène en contaminant une personne (c'est le cas des 
bactéries responsables de la légionellose).
Les maladies humaines (nous utiliserons par la suite la forme 
raccourcie de « l’humain » pour désigner l’espèce humaine) telles 
que le SIDA, le SRAS, certaines fièvres hémorragiques, voire la 
peste (Yersina pestis), qui sont dues à un agent pathogène issu de 
la faune sauvage ayant acquis l’aptitude à se propager dans les 
groupes humains, entrent pour partie dans le cadre de cette 
revue; mais celle-ci se limite à l’étude et à la compréhension de 
leur origine, plus précisément aux conditions de passage de 
l'agent pathogène d’une population animale sauvage en liberté à 
l’humain. Ce passage peut avoir lieu avec ou sans l'interposition 
d'un relais représenté par une ou des populations animales 
domestiques ou sauvages détenues en captivité. Pour certaines 
de ces maladies humaines, des arthropodes assurent une 
transmission efficace du pathogène (ce sont les maladies dites 
vectorielles, comme la borréliose de Lyme par exemple).

MICRO-ORGANISMES ET PARASITES, LEUR 
POUVOIR PATHOGENE

Pour les besoins de clarté de cet article, nous précisons ci-dessous 
le sens que nous souhaitons adopter pour les termes relatifs aux 
agents pathogènes. 
La dénomination de certains agents capables de causer une 
maladie dans une espèce, mais pouvant être tolérés, ou symbio-
tiques dans une autre, n’est pas simple à résumer : le terme 
«microbe» fait référence à un être biologique n’étant ni une 
molécule, ni un composé toxique, visible au travers d’une 
optique grossissante, par opposition à des métazoaires parasites 
qui sont visibles à la loupe ou à l’œil nu. Le terme de microbe a 
l’avantage de ne pas sous-entendre un rôle pathogène. Plus 
récemment, on a pu lui préférer le terme de « micro-organisme ». 
Les virus ont été inclus assez récemment comme faisant partie 
des microbes ou micro-organismes.
Lorsque l’on veut désigner tous les agents qui peuvent engendrer 
un état pathologique chez au moins certains individus d’une 
espèce, on se réfère à l’expression « agent pathogène » qui 
regroupe des micro et macro-parasites, mais peut être aussi 
employée pour des composés inertes. Le terme de parasite est 
dans ce cas employé en référence à la fonction écologique 
parasitaire, mais pas au classement taxonomique qui distingue 
en médecine, les parasites (protozoaires et métazoaires exerçant 
une action spoliatrice sur leur hôte mais dont la multiplication 
ne se produit généralement pas dans les organes de cet hôte) des 
agents infectieux (virus, bactéries, et autres micro-organismes) 
qui se multiplient dans les organes et tissus de leur hôte.
« Pathogène » est, en français académique, un adjectif. Mais la 
littérature anglo-américaine a banalisé son emploi comme 
substantif : un « pathogène » est donc un agent capable de 
provoquer une maladie. Nous emploierons l’un ou l’autre des 
termes en fonction du contexte.
Les microbes et les métazoaires parasites ne sont pas tous 
pathogènes ; l’immense majorité d’entre eux sont indifférents ou 
sont tolérés sans dommage par l'organisme qui les héberge : ils 

peuvent être commensaux ou symbiotiques, et la littérature 
anglaise emploie souvent le vocable de « mutualiste ». Aussi, 
pour établir un lien de pathogénicité entre un micro-organisme 
hébergé par la faune et l’humain, c’est-à-dire l’existence d’une 
zoonose d’origine sauvage, la détection de la maladie chez 
l’humain est une étape indispensable. La caractéristique 
commune des agents transmissibles qui font l’objet de cette 
revue est leur capacité à se transmettre naturellement entre 
différentes espèces pourvu que les populations réceptives soient 
en relation. Ces agents «parasites généralistes » ou « multi-hôtes», 
(termes utilisés dans les publications scientifiques) trouvent dans 
un éventail d’espèces hôtes les capacités adaptatives permettant 
d’infecter les hôtes; ils n’ont aucune « barrière d’espèce » à 
franchir si une voie de transmission permet le passage d’une 
population d’hôtes d’une espèce donneuse à une espèce 
réceptrice (Borremans et al., 2019). A cet égard, l’utilisation de 
la terminologie « barrière d’espèce » ne serait-elle pas de nature à 
induire quelques biais cognitifs sur la perception des phéno-
mènes d’émergence et de transmission ? Elle donne notamment 
une image caricaturale d’états de mode de transmission      
inter-espèces classiquement hermétique, démentie par la notion 
même de zoonose. 

LES POPULATIONS ANIMALES « SOURCES » 
D’AGENTS PATHOGENES TRANSMISSIBLES

Les animaux sauvages, principalement les mammifères et dans 
une moindre mesure les oiseaux, hébergent souvent et probable-
ment majoritairement, les microbes reconnus responsables des 
nouvelles maladies infectieuses ou parasitaires des animaux 
domestiques et des humains.
Au départ, lorsque sont publiées les premières études sur les 
maladies et pathogènes émergents, c’est généralement par le 
terme de "faune sauvage" (wildlife en anglais) qu’ont été 
désignées les espèces animales sources de certaines contamina-
tions. Le code de l’OIE (Organisation mondiale de la santé 
animale) définit et distingue : l’animal sauvage, l’animal sauvage 
en captivité, l’animal domestique « féral » et l’animal domestique 
proprement-dit (OIE, 2019). Pour sa part, la loi de santé animale 
de l’Union Européenne, promulguée en 2016, entrée en vigueur 
en 2020, ne distingue que les animaux « détenus » et les animaux 
en liberté (EU regulation, 2016). La faune sauvage en liberté se 
distingue, par son mode de vie, des populations d’animaux 
domestiques ou sauvages maintenues en captivité (animaux de 
parcs zoologiques, de réserves de chasse…). En outre, la 
littérature scientifique abonde d'études sur le rôle des animaux 
dits « synanthropiques » qui appartiennent à des espèces 
sauvages et commensales liées durablement à la présence 
humaine, comme de très nombreuses espèces de chauve-souris et 
de rongeurs, dans la transmission animal-humain. Enfin, des 
«espèces relais» (bridge-hosts en anglais) peuvent aussi constituer 
un lien (nécessaire ou non pour la transmission selon les 
pathogènes) entre des individus contaminés et des populations 
animales réservoirs d'agents pathogènes. Ainsi, la transmission 
du virus Ebola pourrait se faire à partir d'un réservoir qui reste 
méconnu via des espèces relais favorisant la transmission 
humaine comme certaines chauves-souris et les grands primates 
(Leendertz, 2016). L’étude du maintien et de la transmission des 

agents infectieux dans les populations réservoirs reste une tâche 
difficile pour le monde scientifique. La prévalence et l’incidence 
dans ces populations est en effet généralement faible, et la diversi-
té spécifique des populations animales impliquées est telle qu’il 
est souvent difficile d’y détecter et étudier l’agent infectieux.

UN PEU DE SEMANTIQUE: « SANTE ET BIODI-
VERSITE », CE QUE REVELENT (OU CACHENT) 
LES MOTS 

Dans ce paragraphe, nous essayons d’adopter un point de vue 
inspiré par les sciences humaines et sociales, bien qu’aucun des 
signataires de ce mémoire ne soit issu de ces disciplines. Un 
recueil plus détaillé pourra être trouvé dans l’ouvrage de Morand 
et Lajaunie (2018) qui explore les recherches associant la santé et 
la biodiversité, l'écologie évolutive des maladies infectieuses et 
non infectieuses, l'éthique, le droit, et enfin les politiques 
publiques. Nous avons néanmoins jugé important de relativiser 
les connaissances acquises par les sciences biologiques en les 
confrontant à des points de vue issus de la sociologie ou de 
l’anthropologie. Le néologisme de « biodiversité » est d’appari-
tion récente et sa définition mérite une attention particulière. Le 
concept remonte au « Sommet de la terre », conférence de l’Orga-
nisation des Nations Unies, tenue à Rio de Janeiro, Brésil, en 
1992 ; c’est à dire peu après l’irruption des idées et concepts de 
maladies émergentes. En écologie (la discipline scientifique) les 
concepts de « richesse spécifique » et de « diversité biologique » 
ont précédé la notion de « biodiversité » (Begon et al., 1986). 
L’étude de la richesse spécifique utilise des indicateurs 
écologiques, issus de la théorie de l’information permettant 
l’approche analytique de phénomènes complexes (Shannon et 
al., 1948). Les indicateurs de richesse spécifique, notamment 
l’indice de diversité de Shannon, prennent en compte le nombre 
d’espèces et pour chacune d’elles, le nombre d’individus. 
La « biodiversité » a pris un sens particulier dans le cadre des 
projets de développement « soutenable » (ou durable). Elle 
constitue une « valeur » éthique, sociétale ou politique dont les 
écologues français se sont emparés (Barbault, 2005).
On observe notamment dans la littérature de vulgarisation et les 
médias, un glissement du sens de l’expression « protection de la 
nature » vers celui de « préservation de la biodiversité ». Ce 
dernier mot comporte une notion quasi-philosophique de « tissu 
planétaire » dont l’interprétation prend en compte toutes les 
relations entre les êtres vivants sans exclure ni accorder une place 
dominante aux êtres humains.
Puisque l’objectif de notre mémoire est d’examiner l’association 
entre biodiversité et santé, il convient d’interroger également le 
concept de santé. Celui-ci semble avoir en effet évolué d’un 
descripteur de bien-être des populations humaines vers une 
valeur sociétale, associée à de nombreuses préoccupations 
humaines, en particulier celle de la biodiversité. La philosophe 
Sarah Carvallo, professeure de philosophie au laboratoire 
Logiques de l’Agir (sic) de l'université de Franche-Comté a 
présenté une conférence pendant que nous préparions ce 
mémoire (Carvallo, 2020). Il nous a semblé que son point de vue 
méritait d’être résumé ici : la définition de l’Organisation 
Mondiale de la Santé (OMS) (1948) intégrait une dimension 
sociale et psychologique pour concevoir la santé humaine comme 

« un état complet de bien-être physique, social et mental », 
excluant la dimension environnementale (Morand & Lajaunie, 
2018). Comme nous le mentionnons, les maladies infectieuses 
émergentes ont suscité l’apparition de nouveaux paradigmes de 
santé (One Health et autres, voir la suite de ce chapitre) qui 
associent étroitement santé humaine, animale et environnemen-
tale. Des philosophes, chercheurs et praticiens tentent 
désormais de mettre en place une approche pluridisciplinaire du 
soin qui devra associer des paramètres à la fois biologiques, 
sociaux et écologiques. 
La perception et la compréhension par le public et les décideurs 
de certaines études relatives aux liens entre les concepts de 
biodiversité et de santé, peuvent rendre la liaison plus ou moins 
convaincante en fonction de l’adhésion de ces personnes aux 
valeurs associées aux deux concepts. Une adhésion à ces valeurs 
est nécessaire pour les intégrer dans l’action et les faire entrer dans 
la pratique. Il y a donc, selon nous, une profonde aspiration de la 
société à l’existence d’un lien bénéfique entre santé et biodiversi-
té. En particulier via la démarche « One Health » (Karesh et al., 
2012) même si l’adhésion à cette approche « One Health » n’est 
pas unanime. Le concept Ecohealth par exemple, peut se 
traduire en français de deux façons « santé des écosystèmes » 
(Rapport et al., 1998; Sandifer et al., 2015) ou écologie de la 
santé (Guégan et al., 2004; Gauthier-Clerc et al., 2010); cette 
dernière approche se revendiquant comme une nouvelle 
discipline scientifique. On peut également citer Global Health 
(santé mondiale ou santé globale) ou Planetary Health (santé 
planétaire)... ; pour certains publics et décideurs en santé 
publique, ces concepts ne semblent convaincants qu’à l’aune des 
orientations professionnelles des lecteurs ou de la méthodologie 
des auteurs (Manlove et al., 2016; Cunningham et al., 2017) « Il 
apparaît donc d’une part une difficulté à véritablement intégrer 
les trois dimensions de la santé humaine, animale et environne-
mentale, et d’autre part une difficulté à mettre en politique les 
concepts avancés depuis vingt ans pour proposer un progrès dans 
ce domaine » (Morand et al., 2020).
De nos jours, les activités humaines ont une incidence majeure 
(globale) sur les écosystèmes terrestres et aquatiques  (Crutzen et 
al., 2003), nous devons donc aussi interroger les représentations 
anthropologiques (conscientes ou inconscientes) des 
conséquences écologiques et sanitaires de cette influence. La 
réflexion sur le thème de ce mémoire est souvent anthropocen-
trée, pour ne pas dire anthropocentrique. Nous devons donc 
nous interroger sur l'emploi de métaphores comme « santé des 
écosystèmes » (Rapport, 1989) ou encore « santé de la Terre » 
(Leopold, 2014), voire de biais cognitifs « barrière d'espèce ». Ces 
représentations orientent la définition des programmes de 
recherche et en amont, influencent les motivations profondes 
des financements de ces études scientifiques ; la vision anthro-
pocentrée des sujets liant ou opposant la perte de biodiversité et 
la santé, influence également l'intégration ou l'ignorance de ces 
sujets dans l'enseignement universitaire et technologique.

DE LA TRANSMISSION A LA PROPAGATION

La transmission s’entend ici comme le passage du pathogène 
d’un individu à un autre, la propagation décrivant la progression 
de ce pathogène dans une population. 

L’écologie des espèces animales sources des microbes et 
métazoaires parasites provoquant des maladies émergentes, 
contribue à expliquer les modalités de passage des agents 
transmissibles d’intérêt pour nous, de la faune sauvage à 
l’humain et aux animaux domestiques. On entend par « sympa-
trie » la coexistence de deux espèces dans la même zone (étendue 
de surface limitée) ; la « syntopie » est la coexistence de deux 
espèces dans le même habitat naturel. L'ensemble des êtres 
vivants (en sympatrie ou syntopie) et leurs interactions (la 
biocénose) sont plongés dans un ensemble d’éléments physiques 
ou chimiques du milieu appelé biotope. Ces proximités spatiales 
facilitent le passage de pathogènes entre deux (ou plusieurs) 
populations voisines (humains et animaux commensaux par 
exemple). 
Les animaux de production représentent 80% de la biomasse 
des vertébrés terrestres, leur concentration et leur faible diversité 
génétique, ainsi que leur position à l’interface de l’humain et de 
la faune sauvage, semblent jouer un rôle primordial dans la 
propagation des pathogènes humains émergents (Rohr et al., 
2010; Morand, 2020).
La dégradation des espaces naturels, leur nette réduction en 
surface (cas des forêts primaires et de la déforestation/fragmenta-
tion par exemple) et la modification des pratiques humaines, 
viennent rompre l’équilibre des écosystèmes et les obstacles 
physiques et comportementaux entre populations qui 
occupaient au préalable des aires disjointes et des niches 
écologiques différentes, rendant possibles des transmissions 
inter-espèces et l’évolution d’agents pathogènes auparavant 
limitées à la faune sauvage (Randolph et al., 2010).
Les connaissances disponibles sur la relation écologique entre 
des populations animales « réservoirs » et des populations 
d’animaux domestiques et d’humains sont encore lacunaires 
(Haydon et al., 2002; Viana et al., 2014). La notion de réservoir 
épidémiologique a considérablement évolué à mesure que 
s’approfondissaient les connaissances récentes sur les maladies 
émergentes. On dispose de peu de résultats probants pour 
documenter les liens entre la persistance de l’agent pathogène 
dans la population source et sa transmission aux humains. Cette 
transmission peut se faire dans l’environnement, par l’interven-
tion d’un « véhicule passif » (notamment les animaux domes-
tiques qui peuvent jouer un rôle amplificateur comme c’est le cas 
pour la transmission des virus Nipah avec le rôle du porc ou 
Hendra avec le rôle du cheval) ou par un vecteur arthropode, 
voire même par contact direct.

MALADIES EMERGENTES : « UNE EPIDEMIE 
D’EPIDEMIES » ?

Des traces d'épidémies dans les populations humaines sont 
connues au moins dès le Néolithique. Ces épidémies se sont 
répandues à l’occasion des déplacements humains à différentes 
époques préhistoriques et historiques. Selon la conception de N. 
Gualde (2006), nous sommes entrés dans la quatrième 
transition épidémique (sic), celle de la globalisation des 
échanges.
S. Morand (2016) étend les perspectives de compréhension des 
épidémies en incluant le rôle de l’évolution des relations 

écologiques que les humains entretiennent avec les autres 
espèces vivantes. Les interactions entre les humains, les animaux 
domestiques et sauvages, l’environnement naturel et anthropisé, 
sont à la source de l’apparition de zoonoses (anciennes et 
nouvelles) et de maladies infectieuses et parasitaires émergentes. 
Les épidémies provoquées chez les humains par ces organismes 
ont augmenté en nombre depuis le XXème siècle (pendant 
lequel la population humaine a triplé entraînant un accroisse-
ment encore plus spectaculaire de la biomasse des animaux de 
production). Nous sommes passés d’une ou deux pandémies par 
siècle, à plusieurs par décennie mais la tendance actuelle fait 
l’objet de controverses car si de nouvelles épidémies apparaissent 
en grand nombre, leur incidence (en nombre de cas humains) a 
aussi tendance à diminuer (Smith et al., 2014). Il s’agit en effet 
du cas de la plupart des maladies infectieuses émergentes des 
dernières années avant l’émergence de la COVID-19. Les 
infections à SARS-CoV-1 en 2002 et 2003, et MERS-CoV 
depuis 2012, à elles deux ont entraîné environ 900 morts ; 
l’épidémie à virus Ebola en Afrique de l’Ouest (2017-2019) a 
entraîné, selon diverses sources citant l’OMS, entre 10 000 et     
20 000 morts au total, mais à la même époque le paludisme tuait 
annuellement plus de 400 000 personnes (WHO, 2019).
Des zoonoses, à proprement parler, ont pu en Europe émerger, 
ré-émerger, ou prendre une nouvelle ampleur économique et 
sanitaire au cours des soixante dernières années (depuis l’appari-
tion de la rage vulpine en 1968, en France, un rapport de 
l’ENSV de 2017, a comptabilisé ainsi 27 évènements d’émer-
gence ou de ré-émergence impliquant la faune sauvage en France 
(Balon et al., 2017)). La source primaire est la faune sauvage 
autochtone ou, dans une bien moindre mesure, certaines 
espèces introduites et parfois envahissantes. A titre d’exemple, 
nous pouvons citer le rôle du Tamia de Sibérie (Eutamias 
sibiricus) en forêt de Sénart (au sud de l’Île de France) qui 
contribuerait à développer un foyer de maladie de Lyme dans 
cette forêt péri-urbaine très fréquentée (Marsot et al., 2013).
Il y a donc bien une problématique importante à prendre en 
considération, notamment sur le « vieux » continent européen. 
Néanmoins, les rapports annuels sur la situation des zoonoses en 
Europe montrent qu’en nombre de cas détéctés, les principales 
(salmonelloses, campylobactérioses, entérocolites hémorra-
giques à E. coli vérotoxiques et, dans une moindre mesure, les 
yersinioses) sont d’origine alimentaire et liées à l’élevage (EFSA 
et al., 2019). Sur ce continent, les zoonoses et maladies 
vectorielles transmises par la faune sauvage (fièvre hémorragique 
à syndrome rénal, leptospirose, maladie de Lyme principalement) 
ne revêtent qu'une importance faible, en nombre de cas annuel-
lement détectés (quelques dizaines de milliers au pire, parmi les 
400 millions d’européens). Cependant, ces estimations sont 
soumises à des biais (sous-estimation du fait de pathogènes 
entraînant des symptômes non spécifiques et/ou qui ne 
nécessitent pas d’avis médical ou de notification offcielle) et sont 
toujours susceptibles d’évoluer. En revanche, les maladies 
animales portées ou transmises par la faune sauvage prennent 
une place économique croissante dans l’élevage européen ; la 
coexistence entre animaux sauvages et animaux d’élevage 
devient aujourd’hui difficile et constitue une préoccupation 
sanitaire et économique importante (par exemple : peste porcine 
africaine, Influenza aviaire hautement pathogène).

Les « nouvelles » épidémies, voire les pandémies, trouvent 
essentiellement leur source primaire dans la faune sauvage des 
zones inter-tropicales de certaines régions d’Asie, d’Afrique ou 
d’Amérique (Allen et al., 2017; Guégan et al., 2020). Lorsque la 
maladie infectieuse nouvelle est une zoonose, la transmission 
interhumaine peut être exceptionnelle, voire inexistante 
(comme pour l’influenza H5N1). Toutefois, les agents 
pathogènes responsables de nouvelles pandémies, comme nous 
l’avons précédemment souligné, sont principalement des 
micro-organismes et parasites qui se sont adaptés à l’espèce 
humaine et peuvent se transmettre entre humains sans besoin 
des animaux (comme pour le SARS-CoV-2) (Haider et al., 2020).
L’étude du vivant (la biologie) ne peut être appréciée sans 
prendre en compte les différentes échelles à travers lesquelles 
elle se réalise, que ce soit à l’échelle de la cellule, de l’organisme, 
des populations, des peuplements ou des écosystèmes. Ainsi, 
l’étude des maladies infectieuses émergentes n’échappe pas à 
cette observation et l’étude spatio-temporelle de l’évolution des 
pathogènes, pour qu’elle soit complète et qu’elle permette une 
vision globale des mécanismes qui la régissent, nécessite une 
analyse à ces différentes échelles (organisme, population, peuple-
ment) en différents lieux ou habitats (Magnusson et al., 2020), et 
à différentes échelles de temps (Ezenwa et al., 2015).
Diverses catégories taxinomiques d’agents pathogènes peuvent 
être cause de zoonoses ou de maladies émergentes; toutefois les 
virus à ARN, du fait de leur capacité de mutations adaptatives 
liée à leur mode de réplication, se multipliant dans le 
cytoplasme, sont significativement plus souvent en cause que 
d’autres agents pathogènes (Pulliam et al., 2009). A l’opposé, les 
métazoaires parasites qui évoluent sur un laps de temps bien plus 
lent apparaissent peu comme agents de maladies infectieuses 
émergentes (Cleaveland et al., 2001; Wells et al., 2020). 
Comme mentionné précédemment, depuis 20, voire 30 ans, de 
très nombreuses études ont été publiées sur ces relations (Smith 
et al., 2010). Pourtant, les controverses qui ont agité les médias 
pendant la crise de la COVID-19 laissent transparaître le 
manque d’informations ou de prise en compte du risque zoono-
tique qui était pourtant déjà connu de la communauté scienti-
fique. Par exemple, le programme d’études pluridisciplinaire « 
PREDICT » de l’USAID (United States Agency for Internatio-
nal Development), ("PREDICT program," 2009) avait notam-
ment pointé le marché « vivant » (Wet market) de la ville de 
Wuhan en Chine comme un point chaud (hot spot) pour le 
démarrage d’une future épidémie. De surcroît, ce même 
programme avait pressenti le groupe des coronavirus comme 
source d’une très plausible future pandémie. Confirmant cette 
crainte, l'OMS avait mis le SRAS et le MERS sur la liste des 
maladies prioritaires en terme de recherche et développement 
afin de signaler que les coronavirus soient un groupe à surveiller 
avec acuité (WHO, 2018).
Plusieurs projets de recherche de l’UE (en particulier EDEN, 
EDEN-Next, WildTech, APHAEA, MedVetNet pour ne citer 
que ceux dont nous avons connaissance) portaient également 
sur la problématique des maladies infectieuses émergentes en 
relation avec la faune sauvage.
Dans ce contexte, la crise sanitaire engendrée par la pandémie de 
COVID-19 suggère qu’une meilleure prise en compte du danger 
de portage des pathogènes dans l’environnement est nécessaire ; 

une bonne connaissance de ces dangers et une surveillance 
épidémiologiques ciblant les expositions à ces dangers doit se 
mettre en place pour permettre une prévention efficace du 
risque d’émergence de maladies infectieuses.

LA BIODIVERSITE : UN DANGER OU UNE 
SECURITE SANITAIRE ?

Un des sujets scientifiques les plus débattus et au cœur de la 
problématique de ce mémoire reste la question de savoir si la 
diversité biologique des écosystèmes favorise ou au contraire 
limite le nombre d’émergences de zoonoses et de maladies 
infectieuses (Keesing et al., 2010 ; Wood et al., 2014 ; Johnson 
et al., 2015; Rohr et al., 2020). Des milliers de micro-organismes 
restent à inventorier dans les populations d’animaux sauvages. 
Quelques centaines de virus sont reconnus comme agents de 
maladies humaines et des investigations par sondage suggèrent 
qu’ils représentent moins de 1 % de la diversité des virus 
hébergés par la faune mammalienne ou aviaire sauvage, le reste 
étant encore à découvrir (Anthony et al., 2013). Ces virus et 
autres pathogènes inconnus peuvent, à l’occasion de combinai-
sons d’événements fortuits, infecter et rendre malades des 
personnes humaines.
L’émergence des nouvelles maladies transmissibles semble 
ensuite se produire par étapes successives dont la description 
dans ses grandes lignes fait consensus chez la plupart des scienti-
fiques, mais revêt une complexité considérable dans le détail de 
la chaîne de transmission (Figure 2). 

 

Figure 2 : Propriété pandémique d’un virus zoonotique d’origine animale 
montrant une transmission de l’animal vers l’humain puis une expansion 
par transmission inter-humaine (Illustration de Kreuder et al. (2015)).

Les perturbations de l’environnement « naturel » ou déjà 
modifié (urbanisation, déforestation ou envahissement par des 
broussailles « bush encroachement », irrigation, exploitations 
minières, conflits armés,...) semblent faciliter, voire permettre le 
passage des pathogènes à des populations humaines confrontées 
à un habitat naturel en proie à des modifications rapides, voire 
brutales. Ces modifications incluent des déséquilibres 
écologiques (alimentation, compétition, prédation, 
parasitisme…), une modification  des communautés en faveur 
d’espèces dont les traits de vie sont corrélés au statut de réservoir 
(Gibb et al., 2020), et à un appauvrissement de la diversité 
spécifique (MacDonald et al., 2019; Guégan et al., 2020; 
Halliday et al., 2020).

débats relatifs au caractère zoonotique du virus, très probable-
ment originaire de la faune sauvage mais adapté à une transmis-
sion interhumaine, dans des conditions qui ne sont pas encore 
éclaircies au moment où cette note est rédigée. Les épidémies 
ont toujours existé mais l’augmentation de leur fréquence ces 
dernières décennies semble confirmer que le monde actuel tend 
à favoriser tant leur émergence que leur propagation.
L’existence d’un lien entre maladies émergentes et biodiversité a 
fait l’objet de nombreuses publications et rapports d’experts. En 
fonction des contextes, cette corrélation semble être tantôt 
négative (favorable aux pathogènes et à leur transmission) ou 
tantôt positive (favorable à la santé en réduisant la transmission). 
Toutefois une érosion de la biodiversité favorisant une augmen-
tation des émergences est plus largement documentée : les 
épidémies d’origine zoonotique sont positivement corrélées à 
une perte de biodiversité et pourraient renforcer cette perte de 
biodiversité. En effet, les espèces sauvages les plus spécialisées, 
très adaptées à l'exploitation du milieu naturel dans lequel elles 
vivent, hébergent des pathogènes eux-mêmes spécialisés, moins 
enclins à se propager à d'autres espèces. Ces espèces, très dépen-
dantes de leur écosystème, sont les plus menacées quand le 
milieu naturel est modifié. Dans ce même milieu, les espèces 
généralistes sont favorisées par l’altération de l'écosystème et 
peuvent se développer; les pathogènes qu'elles hébergent sont 
aptes à coloniser de nouveaux hôtes et par conséquent peuvent 
passer aux animaux domestiques et à l'humain (Morand & 
Figuié, 2018).
La perturbation des biotopes dans lesquels nous vivons, par la 
modification des habitats et leur exploitation croissante par les 
humains, crée en effet des opportunités de transmission de 
pathogènes aux humains et à leurs animaux domestiques. La 
faune sauvage peut héberger une grande diversité de micro-orga-
nismes et a fortiori donc de pathogènes pour l’humain résultant 
de la diversité zoologique des hôtes. Elle est donc une source 
potentielle de nouveaux pathogènes pour l'espèce humaine à 
l’occasion de nouveaux contacts (destructions de biotopes) mais 
elle est également partie prenante du fonctionnement des 
écosystèmes dans lesquels nous évoluons et dont nous dépendons. 
Une meilleure compréhension de l’impact de la biodiversité sur 
notre sécurité sanitaire et une meilleure information et 
éducation sur notamment les risques de l’exploitation, voire la 
sur-exploitation, actuelle qui est faite des écosystèmes «naturels» 
et anthropisés, permettra de mieux comprendre les mécanismes 
d’émergence et de réémergence. Afin de prévenir l’établissement 
de nouvelles maladies, l’étude pluridisciplinaire de ces phéno-
mènes paraît plus que jamais essentielle.
Les pathogènes participent pleinement aux relations entre 
organismes et populations interagissant dans les écosystèmes. 
Considérer l'origine et la propagation des pandémies du point 
de vue de l'écologie des populations et des écosystèmes, peut 
aider à mieux comprendre leurs causes profondes et à concevoir 
des solutions pour prévenir leur émergence. Une meilleure 
intégration de cette approche (écologie de la santé) par une 
recherche inter- et trans-disciplinaire impose que les chercheurs 
travaillant sur l'écologie des pathogènes et l’environnement 
contribuent aux stratégies de prévention et de contrôle des 
pandémies, en collaboration avec les autres professionnels de la 
santé humaine et animale, et avec l'appui des sciences humaines.
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Certains groupes humains engagés dans des activités au contact 
du milieu « sauvage » (chasseurs, pêcheurs, forestiers, réfugiés, 
travailleurs manuels précaires, …) ou au contact des animaux 
sauvages eux-mêmes (personnel des marchés de « viande de 
brousse », consommateurs, populations de chasseurs-cueilleurs) 
sont particulièrement exposés à l’infection (Wolfe et al., 2007). 
Il en va de même pour les éleveurs et leur entourage qui sont 
particulièrement exposés lorsque l’infection de la faune sauvage 
est transmise et amplifiée par une espèce domestique (« grippe » 
aviaire à virus influenza H5N1, infection à virus Nipah ou 
Hendra où les animaux domestiques ont servi d’espèces relais 
entre le réservoir et l’humain) (Gibb et al., 2020).
Depuis une vingtaine d’années, des recherches étayent l’hypo-
thèse qu’un « effet de dilution » réduit la probabilité de zoonoses 
dans les écosystèmes à forte diversité spécifique, mais là encore 
dans des conditions souvent particulières (Ostfeld et al., 2000; 
Magnusson et al., 2020; Rohr et al., 2020). Le rôle des espèces 
réservoirs dans le phénomène de dilution apparaît plus impor-
tant que celui des espèces vectrices qui tendent, au contraire, 
pour ce type de transmission à amplifier le processus infectieux 
(Figure 3); ce constat montre l’importante hétérogénéité 
spatio-temporelle qui peut exister entre effet de dilution et effet 
d’amplification qui peuvent intervenir et coexister (Roche et al., 
2011). Au moment où ce mémoire est rédigé, le sujet continue 
d’alimenter la recherche sur la complexité des phénomènes de 
persistance et de propagation des pathogènes.

 

Figure 3 : Représentation schématique de l’influence de la richesse 
spécifique des écosystèmes et du rôle épidémiologique associé des espèces 
sur les phénomènes de dilution et d’amplification des pathogènes 
(Illustration adaptée de Roche et Guégan, 2011).

CONCLUSION : MIEUX COMPRENDRE POUR 
MIEUX ANTICIPER, MIEUX ENSEIGNER ET 
INFORMER POUR MIEUX PREVENIR

Le SARS-CoV-2, virus responsable de la pandémie de la 
COVID-19 a déstabilisé le fonctionnement de nos sociétés à 
l’échelle planétaire. Cette crise mondiale a soulevé de nombreux 
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Le recours aux vaccins et aux antimicrobiens a un temps laissé 
croire que l’humanité pourrait contrôler les maladies 
infectieuses et parasitaires. Dès les années 1980, l’irruption de 
maladies infectieuses inconnues au préalable, comme le SIDA 
(syndrome d’immunodéficience acquise) et la légionellose, a 
remis en cause cet optimisme et promu le concept de « maladies 
infectieuses émergentes (MIE) » et aussi « réémergentes » lorsque 
des maladies ayant précédemment disparu, ou régressé, ont 
réapparu. La notion d’agents infectieux émergents a fait l’objet 
d’une littérature grandissante dès la décennie 1990 (Figure 1), 
en particulier à la suite de la découverte du virus de l’immunodé-
ficience humaine (VIH) responsable du SIDA en 1983. Par la 
suite, d’autres maladies émergentes ont aussi relevé l’attention de 
la communauté scientifique (Morse et al., 2012), avec notamment 
la Grippe A induite par le virus Influenza hautement pathogène 
H5N1 en 1997 puis en 2005 (Alexander, 2007), le virus Influenza 
H1N1 en 2009 (Nava et al., 2009), puis le syndrome respiratoire 
aigu sévère (SRAS) en 2003 lié au virus SRAS-CoV-1 (Berger et 
al., 2004), le syndrome respiratoire du Moyen-Orient (MERS) en 
2012 dû au virus MERS-CoV (Abdallat et al., 2013) pour finir par 
la COVID-19 en 2020 et le virus SRAS-CoV-2 (Huang et al., 
2020), en nous limitant, pour illustration, depuis le VIH, à des 
virus provoquant des maladies respiratoires susceptibles de déclen-
cher des pandémies comme la COVID-19. 

Figure 1 : Résultat de requête du nombre d’articles scientifiques de la 
base documentaire Scopus incluant les termes ‘emerging infectious 
disease’ au cours des cinquante dernières années, avec indication par des 
flèches de quelques exemples marquants de virus émergents. 

Au cours des années 2000, des articles de synthèse (Taylor et al., 
2001; Woolhouse et al., 2005; Jones et al., 2008) parus dans des 
revues scientifiques prestigieuses, révélaient au public les 
diverses catégories d’agents pathogènes qui étaient associées à 
ces émergences et montraient l’importance particulière des 
maladies humaines dues à des agents pathogènes entretenus et 
propagés par des animaux ou l’environnement. En complément 
de ces publications citées d’innombrables fois, d’autres études, 
en particulier celle de Cleaveland et al. (2001) ont montré que 
les maladies transmissibles des animaux domestiques 
répondaient à des critères analogues.
De ces études est ressorti l’argument, depuis largement vulgarisé, 
que la plupart des maladies infectieuses et parasitaires humaines 
(les chiffres varient selon les publications entre environ 1407 
agents pathogènes humains répertoriés pour Woolhouse et al. 
(2005) et plus de 2100 pour Wardeh et al. (2015) et Murray et al. 
(2018) ont pour origine un agent pathogène « multi-hôtes » (ces 
hôtes sont selon les cas des animaux sauvages ou domestiques et 
des humains). Les émergences d’agents pathogènes sont actuelle-
ment représentées à plus de 62% par des agents d’origine 
animale (zoonoses) au sein desquels, ces 50-60 dernières années, 
72% seraient issus de la faune sauvage (Jones et al., 2008; 
Murray et al., 2018). L’évolution des émergences d’agents 
pathogènes des 60 dernières années révèle une augmentation 
significative de leur occurrence (Jones et al., 2008; Morand & 
Figuié, 2018) mettant en lumière des enjeux de mobilisation et 
de réorganisation de nos sociétés, tant d’un point de vue collectif 
qu’individuel (Ashford, 2003).
La problématique de l’origine faunistique des pathogènes 
émergents ressurgit régulièrement dans les médias en particulier à 
l’occasion d’alertes sanitaires et de menaces pandémiques. L’émer-
gence du virus SARS-CoV-2 (Wu et al., 2020; Zhou et al., 2020) 
s’est donc sans surprise accompagnée de son lot d’interrogations 
médiatiques et de controverses, cette fois avec le pangolin comme 
emblème allégorique (Daszak et al., 2020; Salata et al., 2020; Xiao 
et al., 2020). Cependant, il a été depuis suggéré que la proximité 
génétique apparente entre les coronavirus de pangolins et le 
SARS-CoV-2 est probablement fortuite (Liu et al., 2020). 

La pandémie du SARS-CoV-2 a notamment été l’occasion de 
percevoir l’enjeu sociétal que constituent les épidémies. L’évalua-
tion de la crise, la préparation des sociétés et les réponses 
apportées par les autorités sont autant d’éléments clés dans la 
conduite d’un programme de surveillance et de lutte sanitaire 
(Zylberman, 2013). Au-delà de la nécessaire réponse d’urgence 
faite à une crise sanitaire, il apparaît essentiel de pouvoir 
identifier et caractériser les agents pathogènes des maladies 
humaines ou animales et leur source, puis de comprendre leur 
propagation, afin de mieux anticiper le risque et les réponses à y 
apporter (Keck, 2020).
Le mémoire présenté ici porte essentiellement sur les relations 
écologiques susceptibles d'exister entre certains hôtes naturels 
sauvages d’agents pathogènes, et le passage de ces derniers à des 
espèces animales domestiques et/ou aux humains. Dans les 
paragraphes qui suivent, nous explorerons plus particulièrement 
le lien entre pertes d'origine anthropique de la biodiviersité et 
l’émergence de nouvelles maladies infectieuses. L’article aborde-
ra dans un premier temps les méthodes d’études, puis les 
maladies d’intérêt, et aussi les populations animales sources 
d’agents pathogènes, pour ensuite discuter de la sémantique des 
termes « santé » et « biodiversité ». Il abordera également la 
transmission et la propagation de ces agents de maladies, puis 
l’augmentation contemporaine de la fréquence des épidémies et 
enfin l’impact de la biodiversité sur la santé humaine et animale. 

METHODES D’ETUDES DES LIENS ENTRE
ALTERATION DE LA BIODIVERSITE 
ET EMERGENCES DE CERTAINES MALADIES 

Pour l’essentiel, les études originales, notamment dans des 
programmes européens et américains, utilisent des approches 
descriptives et analytiques et plus rarement expérimentales sur 
lesquelles des synthèses sont fondées ; ces études portent sur des 
investigations microbiologiques (diagnostic et dépistage des 
agents pathogènes) et des enquêtes de terrain (approches 
épidémiologiques et écologiques des facteurs de risque d’infec-
tion ou de portage parasitaire (Abbate et al., 2020). Pour 
certaines de ces synthèses, des bases de données ont été compi-
lées afin de relier statistiquement et par modélisation, d’une part 
les agents pathogènes découverts sur des animaux sauvages en 
liberté et, d’autre part les agents responsables de maladies 
humaines ou animales (animaux de production ou de compa-
gnie) (Salkeld et al., 2013; Allen et al., 2017; Olival et al., 2017; 
Young et al., 2017). L’infection ou l’infestation des animaux 
sauvages n’entraîne pas toujours, voire rarement le développe-
ment d’une maladie cliniquement exprimée ou de lésions 
identifiables dans ces espèces ; leur importance voire leur 
présence peuvent donc être mésestimées. De ce fait, dans la 
plupart des études tout comme dans ce mémoire, ce ne sont pas 
les maladies des animaux sauvages qui retiennent prioritaire-
ment l’intérêt, mais principalement les maladies humaines ou 
des animaux domestiques, dont les agents sont entretenus et/ou 
transmis par les animaux sauvages.
Les synthèses conduites pour rechercher des liens entre 
altérations de la biodiversité et émergence de maladies 
infectieuses humaines ou d'espèces domestiques se fondent en 

grande partie sur des études réalisées à partir de travaux scienti-
fiques originaux « les méta-analyses » qui répondent à des règles 
strictes pour être publiées ; ces synthèses reposent aussi sur des 
revues exhaustives de la bibliographie (Borenstein et al., 2009). 
Ces bases de données peuvent comprendre plusieurs centaines 
ou plusieurs milliers de liens « microbe / espèce hôte /maladie » 
permettant des traitements bio-statistiques appropriés et la 
révélation de dépendances (comme par exemple les proportions 
de maladies infectieuses humaines qui sont des zoonoses). 
Compte tenu de l’ampleur de l’éventail des triades microbe / 
hôte / maladie (Guégan et al., 2020), il est tentant de délimiter 
le champ des études (Exemple : virus / mammifères) au risque de 
créer des biais de sélection des sujets à prendre en considération. 
Les maladies humaines, par exemple, peuvent prendre le pas sur 
les maladies animales à impact économique. Les maladies à 
transmission vectorielle peuvent parfois mieux retenir l’atten-
tion que des maladies transmises différemment.
Récemment, ce type de travaux synthétiques a remis en exergue 
le rôle épidémiologique des chauves-souris connues pour 
héberger un grand nombre d'espèces virales sans en subir de 
conséquences cliniques (Calisher et al., 2006; Hayman, 2019). 
Ces espèces représentent-elles un réservoir privilégié d’agents 
pathogènes nouveaux pour l’humain, ou les ordres des 
Rongeurs et Chiroptères comptant le plus grand nombre 
d’espèces ont-ils été plus étudiés que tout autre groupe animal 
(Luis et al., 2013; Gibb et al., 2020) ?
Le rôle particulier de certains taxons comme source d'agents 
pathogènes humains reste donc débattu ; les fonctions et 
relations écologiques (prédation, commensalisme, domestica-
tion...) ou les proximités phylogénétiques (liées aux spécificités 
des récepteurs cellulaires permettant l'infection des cellules du 
nouvel hôte) contribuent à expliquer, en sus de la seule richesse 
spécifique des taxons, la possible contamination interspécifique 
entre populations d’animaux sauvages, domestiques et 
d’humains (Johnson et al., 2020). La pratique et le développe-
ment de l’élevage ont également favorisé la liaison épidémiolo-
gique plus fréquente avec des taxons tels que par exemple les 
Périssodactyles et Artiodactyles (autrefois « Ongulés ») (Wool-
house et al., 2005; Wells et al., 2020).

LES MALADIES D’INTERET

Cette revue porte principalement sur les maladies humaines, 
ainsi que certaines maladies des animaux domestiques de 
production et de compagnie, qui ont émergé ou réémergé en 
Europe ces dernières décennies. Toutefois, nous avons exclu de 
cette revue les maladies contagieuses qui actuellement sont 
entretenues et propagées uniquement au sein de l’espèce 
humaine, ainsi que des maladies des animaux domestiques qui 
ne sont pas transmises par des espèces animales sauvages 
porteuses des agents pathogènes. 
Certaines maladies transmissibles humaines sont des zoonoses 
vraies (maladies naturellement transmises des animaux vertébrés 
aux humains, et réciproquement, comme la rage). Elles 
impliquent l’existence d’un réservoir animal indispensable pour 
entretenir l’agent pathogène et le communiquer aux humains ; 
sans cet animal, la transmission s’éteint. Certaines maladies 
transmissibles sont qualifiées de sapronoses (mot anglais, dont le 

meilleur équivalent en français serait « maladie tellurique ») car 
l’agent initial, le saprobionte, est naturellement entretenu dans 
un milieu ou un élément naturel (eau ou sol) et devient 
pathogène en contaminant une personne (c'est le cas des 
bactéries responsables de la légionellose).
Les maladies humaines (nous utiliserons par la suite la forme 
raccourcie de « l’humain » pour désigner l’espèce humaine) telles 
que le SIDA, le SRAS, certaines fièvres hémorragiques, voire la 
peste (Yersina pestis), qui sont dues à un agent pathogène issu de 
la faune sauvage ayant acquis l’aptitude à se propager dans les 
groupes humains, entrent pour partie dans le cadre de cette 
revue; mais celle-ci se limite à l’étude et à la compréhension de 
leur origine, plus précisément aux conditions de passage de 
l'agent pathogène d’une population animale sauvage en liberté à 
l’humain. Ce passage peut avoir lieu avec ou sans l'interposition 
d'un relais représenté par une ou des populations animales 
domestiques ou sauvages détenues en captivité. Pour certaines 
de ces maladies humaines, des arthropodes assurent une 
transmission efficace du pathogène (ce sont les maladies dites 
vectorielles, comme la borréliose de Lyme par exemple).

MICRO-ORGANISMES ET PARASITES, LEUR 
POUVOIR PATHOGENE

Pour les besoins de clarté de cet article, nous précisons ci-dessous 
le sens que nous souhaitons adopter pour les termes relatifs aux 
agents pathogènes. 
La dénomination de certains agents capables de causer une 
maladie dans une espèce, mais pouvant être tolérés, ou symbio-
tiques dans une autre, n’est pas simple à résumer : le terme 
«microbe» fait référence à un être biologique n’étant ni une 
molécule, ni un composé toxique, visible au travers d’une 
optique grossissante, par opposition à des métazoaires parasites 
qui sont visibles à la loupe ou à l’œil nu. Le terme de microbe a 
l’avantage de ne pas sous-entendre un rôle pathogène. Plus 
récemment, on a pu lui préférer le terme de « micro-organisme ». 
Les virus ont été inclus assez récemment comme faisant partie 
des microbes ou micro-organismes.
Lorsque l’on veut désigner tous les agents qui peuvent engendrer 
un état pathologique chez au moins certains individus d’une 
espèce, on se réfère à l’expression « agent pathogène » qui 
regroupe des micro et macro-parasites, mais peut être aussi 
employée pour des composés inertes. Le terme de parasite est 
dans ce cas employé en référence à la fonction écologique 
parasitaire, mais pas au classement taxonomique qui distingue 
en médecine, les parasites (protozoaires et métazoaires exerçant 
une action spoliatrice sur leur hôte mais dont la multiplication 
ne se produit généralement pas dans les organes de cet hôte) des 
agents infectieux (virus, bactéries, et autres micro-organismes) 
qui se multiplient dans les organes et tissus de leur hôte.
« Pathogène » est, en français académique, un adjectif. Mais la 
littérature anglo-américaine a banalisé son emploi comme 
substantif : un « pathogène » est donc un agent capable de 
provoquer une maladie. Nous emploierons l’un ou l’autre des 
termes en fonction du contexte.
Les microbes et les métazoaires parasites ne sont pas tous 
pathogènes ; l’immense majorité d’entre eux sont indifférents ou 
sont tolérés sans dommage par l'organisme qui les héberge : ils 

peuvent être commensaux ou symbiotiques, et la littérature 
anglaise emploie souvent le vocable de « mutualiste ». Aussi, 
pour établir un lien de pathogénicité entre un micro-organisme 
hébergé par la faune et l’humain, c’est-à-dire l’existence d’une 
zoonose d’origine sauvage, la détection de la maladie chez 
l’humain est une étape indispensable. La caractéristique 
commune des agents transmissibles qui font l’objet de cette 
revue est leur capacité à se transmettre naturellement entre 
différentes espèces pourvu que les populations réceptives soient 
en relation. Ces agents «parasites généralistes » ou « multi-hôtes», 
(termes utilisés dans les publications scientifiques) trouvent dans 
un éventail d’espèces hôtes les capacités adaptatives permettant 
d’infecter les hôtes; ils n’ont aucune « barrière d’espèce » à 
franchir si une voie de transmission permet le passage d’une 
population d’hôtes d’une espèce donneuse à une espèce 
réceptrice (Borremans et al., 2019). A cet égard, l’utilisation de 
la terminologie « barrière d’espèce » ne serait-elle pas de nature à 
induire quelques biais cognitifs sur la perception des phéno-
mènes d’émergence et de transmission ? Elle donne notamment 
une image caricaturale d’états de mode de transmission      
inter-espèces classiquement hermétique, démentie par la notion 
même de zoonose. 

LES POPULATIONS ANIMALES « SOURCES » 
D’AGENTS PATHOGENES TRANSMISSIBLES

Les animaux sauvages, principalement les mammifères et dans 
une moindre mesure les oiseaux, hébergent souvent et probable-
ment majoritairement, les microbes reconnus responsables des 
nouvelles maladies infectieuses ou parasitaires des animaux 
domestiques et des humains.
Au départ, lorsque sont publiées les premières études sur les 
maladies et pathogènes émergents, c’est généralement par le 
terme de "faune sauvage" (wildlife en anglais) qu’ont été 
désignées les espèces animales sources de certaines contamina-
tions. Le code de l’OIE (Organisation mondiale de la santé 
animale) définit et distingue : l’animal sauvage, l’animal sauvage 
en captivité, l’animal domestique « féral » et l’animal domestique 
proprement-dit (OIE, 2019). Pour sa part, la loi de santé animale 
de l’Union Européenne, promulguée en 2016, entrée en vigueur 
en 2020, ne distingue que les animaux « détenus » et les animaux 
en liberté (EU regulation, 2016). La faune sauvage en liberté se 
distingue, par son mode de vie, des populations d’animaux 
domestiques ou sauvages maintenues en captivité (animaux de 
parcs zoologiques, de réserves de chasse…). En outre, la 
littérature scientifique abonde d'études sur le rôle des animaux 
dits « synanthropiques » qui appartiennent à des espèces 
sauvages et commensales liées durablement à la présence 
humaine, comme de très nombreuses espèces de chauve-souris et 
de rongeurs, dans la transmission animal-humain. Enfin, des 
«espèces relais» (bridge-hosts en anglais) peuvent aussi constituer 
un lien (nécessaire ou non pour la transmission selon les 
pathogènes) entre des individus contaminés et des populations 
animales réservoirs d'agents pathogènes. Ainsi, la transmission 
du virus Ebola pourrait se faire à partir d'un réservoir qui reste 
méconnu via des espèces relais favorisant la transmission 
humaine comme certaines chauves-souris et les grands primates 
(Leendertz, 2016). L’étude du maintien et de la transmission des 

agents infectieux dans les populations réservoirs reste une tâche 
difficile pour le monde scientifique. La prévalence et l’incidence 
dans ces populations est en effet généralement faible, et la diversi-
té spécifique des populations animales impliquées est telle qu’il 
est souvent difficile d’y détecter et étudier l’agent infectieux.

UN PEU DE SEMANTIQUE: « SANTE ET BIODI-
VERSITE », CE QUE REVELENT (OU CACHENT) 
LES MOTS 

Dans ce paragraphe, nous essayons d’adopter un point de vue 
inspiré par les sciences humaines et sociales, bien qu’aucun des 
signataires de ce mémoire ne soit issu de ces disciplines. Un 
recueil plus détaillé pourra être trouvé dans l’ouvrage de Morand 
et Lajaunie (2018) qui explore les recherches associant la santé et 
la biodiversité, l'écologie évolutive des maladies infectieuses et 
non infectieuses, l'éthique, le droit, et enfin les politiques 
publiques. Nous avons néanmoins jugé important de relativiser 
les connaissances acquises par les sciences biologiques en les 
confrontant à des points de vue issus de la sociologie ou de 
l’anthropologie. Le néologisme de « biodiversité » est d’appari-
tion récente et sa définition mérite une attention particulière. Le 
concept remonte au « Sommet de la terre », conférence de l’Orga-
nisation des Nations Unies, tenue à Rio de Janeiro, Brésil, en 
1992 ; c’est à dire peu après l’irruption des idées et concepts de 
maladies émergentes. En écologie (la discipline scientifique) les 
concepts de « richesse spécifique » et de « diversité biologique » 
ont précédé la notion de « biodiversité » (Begon et al., 1986). 
L’étude de la richesse spécifique utilise des indicateurs 
écologiques, issus de la théorie de l’information permettant 
l’approche analytique de phénomènes complexes (Shannon et 
al., 1948). Les indicateurs de richesse spécifique, notamment 
l’indice de diversité de Shannon, prennent en compte le nombre 
d’espèces et pour chacune d’elles, le nombre d’individus. 
La « biodiversité » a pris un sens particulier dans le cadre des 
projets de développement « soutenable » (ou durable). Elle 
constitue une « valeur » éthique, sociétale ou politique dont les 
écologues français se sont emparés (Barbault, 2005).
On observe notamment dans la littérature de vulgarisation et les 
médias, un glissement du sens de l’expression « protection de la 
nature » vers celui de « préservation de la biodiversité ». Ce 
dernier mot comporte une notion quasi-philosophique de « tissu 
planétaire » dont l’interprétation prend en compte toutes les 
relations entre les êtres vivants sans exclure ni accorder une place 
dominante aux êtres humains.
Puisque l’objectif de notre mémoire est d’examiner l’association 
entre biodiversité et santé, il convient d’interroger également le 
concept de santé. Celui-ci semble avoir en effet évolué d’un 
descripteur de bien-être des populations humaines vers une 
valeur sociétale, associée à de nombreuses préoccupations 
humaines, en particulier celle de la biodiversité. La philosophe 
Sarah Carvallo, professeure de philosophie au laboratoire 
Logiques de l’Agir (sic) de l'université de Franche-Comté a 
présenté une conférence pendant que nous préparions ce 
mémoire (Carvallo, 2020). Il nous a semblé que son point de vue 
méritait d’être résumé ici : la définition de l’Organisation 
Mondiale de la Santé (OMS) (1948) intégrait une dimension 
sociale et psychologique pour concevoir la santé humaine comme 

« un état complet de bien-être physique, social et mental », 
excluant la dimension environnementale (Morand & Lajaunie, 
2018). Comme nous le mentionnons, les maladies infectieuses 
émergentes ont suscité l’apparition de nouveaux paradigmes de 
santé (One Health et autres, voir la suite de ce chapitre) qui 
associent étroitement santé humaine, animale et environnemen-
tale. Des philosophes, chercheurs et praticiens tentent 
désormais de mettre en place une approche pluridisciplinaire du 
soin qui devra associer des paramètres à la fois biologiques, 
sociaux et écologiques. 
La perception et la compréhension par le public et les décideurs 
de certaines études relatives aux liens entre les concepts de 
biodiversité et de santé, peuvent rendre la liaison plus ou moins 
convaincante en fonction de l’adhésion de ces personnes aux 
valeurs associées aux deux concepts. Une adhésion à ces valeurs 
est nécessaire pour les intégrer dans l’action et les faire entrer dans 
la pratique. Il y a donc, selon nous, une profonde aspiration de la 
société à l’existence d’un lien bénéfique entre santé et biodiversi-
té. En particulier via la démarche « One Health » (Karesh et al., 
2012) même si l’adhésion à cette approche « One Health » n’est 
pas unanime. Le concept Ecohealth par exemple, peut se 
traduire en français de deux façons « santé des écosystèmes » 
(Rapport et al., 1998; Sandifer et al., 2015) ou écologie de la 
santé (Guégan et al., 2004; Gauthier-Clerc et al., 2010); cette 
dernière approche se revendiquant comme une nouvelle 
discipline scientifique. On peut également citer Global Health 
(santé mondiale ou santé globale) ou Planetary Health (santé 
planétaire)... ; pour certains publics et décideurs en santé 
publique, ces concepts ne semblent convaincants qu’à l’aune des 
orientations professionnelles des lecteurs ou de la méthodologie 
des auteurs (Manlove et al., 2016; Cunningham et al., 2017) « Il 
apparaît donc d’une part une difficulté à véritablement intégrer 
les trois dimensions de la santé humaine, animale et environne-
mentale, et d’autre part une difficulté à mettre en politique les 
concepts avancés depuis vingt ans pour proposer un progrès dans 
ce domaine » (Morand et al., 2020).
De nos jours, les activités humaines ont une incidence majeure 
(globale) sur les écosystèmes terrestres et aquatiques  (Crutzen et 
al., 2003), nous devons donc aussi interroger les représentations 
anthropologiques (conscientes ou inconscientes) des 
conséquences écologiques et sanitaires de cette influence. La 
réflexion sur le thème de ce mémoire est souvent anthropocen-
trée, pour ne pas dire anthropocentrique. Nous devons donc 
nous interroger sur l'emploi de métaphores comme « santé des 
écosystèmes » (Rapport, 1989) ou encore « santé de la Terre » 
(Leopold, 2014), voire de biais cognitifs « barrière d'espèce ». Ces 
représentations orientent la définition des programmes de 
recherche et en amont, influencent les motivations profondes 
des financements de ces études scientifiques ; la vision anthro-
pocentrée des sujets liant ou opposant la perte de biodiversité et 
la santé, influence également l'intégration ou l'ignorance de ces 
sujets dans l'enseignement universitaire et technologique.

DE LA TRANSMISSION A LA PROPAGATION

La transmission s’entend ici comme le passage du pathogène 
d’un individu à un autre, la propagation décrivant la progression 
de ce pathogène dans une population. 

L’écologie des espèces animales sources des microbes et 
métazoaires parasites provoquant des maladies émergentes, 
contribue à expliquer les modalités de passage des agents 
transmissibles d’intérêt pour nous, de la faune sauvage à 
l’humain et aux animaux domestiques. On entend par « sympa-
trie » la coexistence de deux espèces dans la même zone (étendue 
de surface limitée) ; la « syntopie » est la coexistence de deux 
espèces dans le même habitat naturel. L'ensemble des êtres 
vivants (en sympatrie ou syntopie) et leurs interactions (la 
biocénose) sont plongés dans un ensemble d’éléments physiques 
ou chimiques du milieu appelé biotope. Ces proximités spatiales 
facilitent le passage de pathogènes entre deux (ou plusieurs) 
populations voisines (humains et animaux commensaux par 
exemple). 
Les animaux de production représentent 80% de la biomasse 
des vertébrés terrestres, leur concentration et leur faible diversité 
génétique, ainsi que leur position à l’interface de l’humain et de 
la faune sauvage, semblent jouer un rôle primordial dans la 
propagation des pathogènes humains émergents (Rohr et al., 
2010; Morand, 2020).
La dégradation des espaces naturels, leur nette réduction en 
surface (cas des forêts primaires et de la déforestation/fragmenta-
tion par exemple) et la modification des pratiques humaines, 
viennent rompre l’équilibre des écosystèmes et les obstacles 
physiques et comportementaux entre populations qui 
occupaient au préalable des aires disjointes et des niches 
écologiques différentes, rendant possibles des transmissions 
inter-espèces et l’évolution d’agents pathogènes auparavant 
limitées à la faune sauvage (Randolph et al., 2010).
Les connaissances disponibles sur la relation écologique entre 
des populations animales « réservoirs » et des populations 
d’animaux domestiques et d’humains sont encore lacunaires 
(Haydon et al., 2002; Viana et al., 2014). La notion de réservoir 
épidémiologique a considérablement évolué à mesure que 
s’approfondissaient les connaissances récentes sur les maladies 
émergentes. On dispose de peu de résultats probants pour 
documenter les liens entre la persistance de l’agent pathogène 
dans la population source et sa transmission aux humains. Cette 
transmission peut se faire dans l’environnement, par l’interven-
tion d’un « véhicule passif » (notamment les animaux domes-
tiques qui peuvent jouer un rôle amplificateur comme c’est le cas 
pour la transmission des virus Nipah avec le rôle du porc ou 
Hendra avec le rôle du cheval) ou par un vecteur arthropode, 
voire même par contact direct.

MALADIES EMERGENTES : « UNE EPIDEMIE 
D’EPIDEMIES » ?

Des traces d'épidémies dans les populations humaines sont 
connues au moins dès le Néolithique. Ces épidémies se sont 
répandues à l’occasion des déplacements humains à différentes 
époques préhistoriques et historiques. Selon la conception de N. 
Gualde (2006), nous sommes entrés dans la quatrième 
transition épidémique (sic), celle de la globalisation des 
échanges.
S. Morand (2016) étend les perspectives de compréhension des 
épidémies en incluant le rôle de l’évolution des relations 

écologiques que les humains entretiennent avec les autres 
espèces vivantes. Les interactions entre les humains, les animaux 
domestiques et sauvages, l’environnement naturel et anthropisé, 
sont à la source de l’apparition de zoonoses (anciennes et 
nouvelles) et de maladies infectieuses et parasitaires émergentes. 
Les épidémies provoquées chez les humains par ces organismes 
ont augmenté en nombre depuis le XXème siècle (pendant 
lequel la population humaine a triplé entraînant un accroisse-
ment encore plus spectaculaire de la biomasse des animaux de 
production). Nous sommes passés d’une ou deux pandémies par 
siècle, à plusieurs par décennie mais la tendance actuelle fait 
l’objet de controverses car si de nouvelles épidémies apparaissent 
en grand nombre, leur incidence (en nombre de cas humains) a 
aussi tendance à diminuer (Smith et al., 2014). Il s’agit en effet 
du cas de la plupart des maladies infectieuses émergentes des 
dernières années avant l’émergence de la COVID-19. Les 
infections à SARS-CoV-1 en 2002 et 2003, et MERS-CoV 
depuis 2012, à elles deux ont entraîné environ 900 morts ; 
l’épidémie à virus Ebola en Afrique de l’Ouest (2017-2019) a 
entraîné, selon diverses sources citant l’OMS, entre 10 000 et     
20 000 morts au total, mais à la même époque le paludisme tuait 
annuellement plus de 400 000 personnes (WHO, 2019).
Des zoonoses, à proprement parler, ont pu en Europe émerger, 
ré-émerger, ou prendre une nouvelle ampleur économique et 
sanitaire au cours des soixante dernières années (depuis l’appari-
tion de la rage vulpine en 1968, en France, un rapport de 
l’ENSV de 2017, a comptabilisé ainsi 27 évènements d’émer-
gence ou de ré-émergence impliquant la faune sauvage en France 
(Balon et al., 2017)). La source primaire est la faune sauvage 
autochtone ou, dans une bien moindre mesure, certaines 
espèces introduites et parfois envahissantes. A titre d’exemple, 
nous pouvons citer le rôle du Tamia de Sibérie (Eutamias 
sibiricus) en forêt de Sénart (au sud de l’Île de France) qui 
contribuerait à développer un foyer de maladie de Lyme dans 
cette forêt péri-urbaine très fréquentée (Marsot et al., 2013).
Il y a donc bien une problématique importante à prendre en 
considération, notamment sur le « vieux » continent européen. 
Néanmoins, les rapports annuels sur la situation des zoonoses en 
Europe montrent qu’en nombre de cas détéctés, les principales 
(salmonelloses, campylobactérioses, entérocolites hémorra-
giques à E. coli vérotoxiques et, dans une moindre mesure, les 
yersinioses) sont d’origine alimentaire et liées à l’élevage (EFSA 
et al., 2019). Sur ce continent, les zoonoses et maladies 
vectorielles transmises par la faune sauvage (fièvre hémorragique 
à syndrome rénal, leptospirose, maladie de Lyme principalement) 
ne revêtent qu'une importance faible, en nombre de cas annuel-
lement détectés (quelques dizaines de milliers au pire, parmi les 
400 millions d’européens). Cependant, ces estimations sont 
soumises à des biais (sous-estimation du fait de pathogènes 
entraînant des symptômes non spécifiques et/ou qui ne 
nécessitent pas d’avis médical ou de notification offcielle) et sont 
toujours susceptibles d’évoluer. En revanche, les maladies 
animales portées ou transmises par la faune sauvage prennent 
une place économique croissante dans l’élevage européen ; la 
coexistence entre animaux sauvages et animaux d’élevage 
devient aujourd’hui difficile et constitue une préoccupation 
sanitaire et économique importante (par exemple : peste porcine 
africaine, Influenza aviaire hautement pathogène).

Les « nouvelles » épidémies, voire les pandémies, trouvent 
essentiellement leur source primaire dans la faune sauvage des 
zones inter-tropicales de certaines régions d’Asie, d’Afrique ou 
d’Amérique (Allen et al., 2017; Guégan et al., 2020). Lorsque la 
maladie infectieuse nouvelle est une zoonose, la transmission 
interhumaine peut être exceptionnelle, voire inexistante 
(comme pour l’influenza H5N1). Toutefois, les agents 
pathogènes responsables de nouvelles pandémies, comme nous 
l’avons précédemment souligné, sont principalement des 
micro-organismes et parasites qui se sont adaptés à l’espèce 
humaine et peuvent se transmettre entre humains sans besoin 
des animaux (comme pour le SARS-CoV-2) (Haider et al., 2020).
L’étude du vivant (la biologie) ne peut être appréciée sans 
prendre en compte les différentes échelles à travers lesquelles 
elle se réalise, que ce soit à l’échelle de la cellule, de l’organisme, 
des populations, des peuplements ou des écosystèmes. Ainsi, 
l’étude des maladies infectieuses émergentes n’échappe pas à 
cette observation et l’étude spatio-temporelle de l’évolution des 
pathogènes, pour qu’elle soit complète et qu’elle permette une 
vision globale des mécanismes qui la régissent, nécessite une 
analyse à ces différentes échelles (organisme, population, peuple-
ment) en différents lieux ou habitats (Magnusson et al., 2020), et 
à différentes échelles de temps (Ezenwa et al., 2015).
Diverses catégories taxinomiques d’agents pathogènes peuvent 
être cause de zoonoses ou de maladies émergentes; toutefois les 
virus à ARN, du fait de leur capacité de mutations adaptatives 
liée à leur mode de réplication, se multipliant dans le 
cytoplasme, sont significativement plus souvent en cause que 
d’autres agents pathogènes (Pulliam et al., 2009). A l’opposé, les 
métazoaires parasites qui évoluent sur un laps de temps bien plus 
lent apparaissent peu comme agents de maladies infectieuses 
émergentes (Cleaveland et al., 2001; Wells et al., 2020). 
Comme mentionné précédemment, depuis 20, voire 30 ans, de 
très nombreuses études ont été publiées sur ces relations (Smith 
et al., 2010). Pourtant, les controverses qui ont agité les médias 
pendant la crise de la COVID-19 laissent transparaître le 
manque d’informations ou de prise en compte du risque zoono-
tique qui était pourtant déjà connu de la communauté scienti-
fique. Par exemple, le programme d’études pluridisciplinaire « 
PREDICT » de l’USAID (United States Agency for Internatio-
nal Development), ("PREDICT program," 2009) avait notam-
ment pointé le marché « vivant » (Wet market) de la ville de 
Wuhan en Chine comme un point chaud (hot spot) pour le 
démarrage d’une future épidémie. De surcroît, ce même 
programme avait pressenti le groupe des coronavirus comme 
source d’une très plausible future pandémie. Confirmant cette 
crainte, l'OMS avait mis le SRAS et le MERS sur la liste des 
maladies prioritaires en terme de recherche et développement 
afin de signaler que les coronavirus soient un groupe à surveiller 
avec acuité (WHO, 2018).
Plusieurs projets de recherche de l’UE (en particulier EDEN, 
EDEN-Next, WildTech, APHAEA, MedVetNet pour ne citer 
que ceux dont nous avons connaissance) portaient également 
sur la problématique des maladies infectieuses émergentes en 
relation avec la faune sauvage.
Dans ce contexte, la crise sanitaire engendrée par la pandémie de 
COVID-19 suggère qu’une meilleure prise en compte du danger 
de portage des pathogènes dans l’environnement est nécessaire ; 

une bonne connaissance de ces dangers et une surveillance 
épidémiologiques ciblant les expositions à ces dangers doit se 
mettre en place pour permettre une prévention efficace du 
risque d’émergence de maladies infectieuses.

LA BIODIVERSITE : UN DANGER OU UNE 
SECURITE SANITAIRE ?

Un des sujets scientifiques les plus débattus et au cœur de la 
problématique de ce mémoire reste la question de savoir si la 
diversité biologique des écosystèmes favorise ou au contraire 
limite le nombre d’émergences de zoonoses et de maladies 
infectieuses (Keesing et al., 2010 ; Wood et al., 2014 ; Johnson 
et al., 2015; Rohr et al., 2020). Des milliers de micro-organismes 
restent à inventorier dans les populations d’animaux sauvages. 
Quelques centaines de virus sont reconnus comme agents de 
maladies humaines et des investigations par sondage suggèrent 
qu’ils représentent moins de 1 % de la diversité des virus 
hébergés par la faune mammalienne ou aviaire sauvage, le reste 
étant encore à découvrir (Anthony et al., 2013). Ces virus et 
autres pathogènes inconnus peuvent, à l’occasion de combinai-
sons d’événements fortuits, infecter et rendre malades des 
personnes humaines.
L’émergence des nouvelles maladies transmissibles semble 
ensuite se produire par étapes successives dont la description 
dans ses grandes lignes fait consensus chez la plupart des scienti-
fiques, mais revêt une complexité considérable dans le détail de 
la chaîne de transmission (Figure 2). 

 

Figure 2 : Propriété pandémique d’un virus zoonotique d’origine animale 
montrant une transmission de l’animal vers l’humain puis une expansion 
par transmission inter-humaine (Illustration de Kreuder et al. (2015)).

Les perturbations de l’environnement « naturel » ou déjà 
modifié (urbanisation, déforestation ou envahissement par des 
broussailles « bush encroachement », irrigation, exploitations 
minières, conflits armés,...) semblent faciliter, voire permettre le 
passage des pathogènes à des populations humaines confrontées 
à un habitat naturel en proie à des modifications rapides, voire 
brutales. Ces modifications incluent des déséquilibres 
écologiques (alimentation, compétition, prédation, 
parasitisme…), une modification  des communautés en faveur 
d’espèces dont les traits de vie sont corrélés au statut de réservoir 
(Gibb et al., 2020), et à un appauvrissement de la diversité 
spécifique (MacDonald et al., 2019; Guégan et al., 2020; 
Halliday et al., 2020).

débats relatifs au caractère zoonotique du virus, très probable-
ment originaire de la faune sauvage mais adapté à une transmis-
sion interhumaine, dans des conditions qui ne sont pas encore 
éclaircies au moment où cette note est rédigée. Les épidémies 
ont toujours existé mais l’augmentation de leur fréquence ces 
dernières décennies semble confirmer que le monde actuel tend 
à favoriser tant leur émergence que leur propagation.
L’existence d’un lien entre maladies émergentes et biodiversité a 
fait l’objet de nombreuses publications et rapports d’experts. En 
fonction des contextes, cette corrélation semble être tantôt 
négative (favorable aux pathogènes et à leur transmission) ou 
tantôt positive (favorable à la santé en réduisant la transmission). 
Toutefois une érosion de la biodiversité favorisant une augmen-
tation des émergences est plus largement documentée : les 
épidémies d’origine zoonotique sont positivement corrélées à 
une perte de biodiversité et pourraient renforcer cette perte de 
biodiversité. En effet, les espèces sauvages les plus spécialisées, 
très adaptées à l'exploitation du milieu naturel dans lequel elles 
vivent, hébergent des pathogènes eux-mêmes spécialisés, moins 
enclins à se propager à d'autres espèces. Ces espèces, très dépen-
dantes de leur écosystème, sont les plus menacées quand le 
milieu naturel est modifié. Dans ce même milieu, les espèces 
généralistes sont favorisées par l’altération de l'écosystème et 
peuvent se développer; les pathogènes qu'elles hébergent sont 
aptes à coloniser de nouveaux hôtes et par conséquent peuvent 
passer aux animaux domestiques et à l'humain (Morand & 
Figuié, 2018).
La perturbation des biotopes dans lesquels nous vivons, par la 
modification des habitats et leur exploitation croissante par les 
humains, crée en effet des opportunités de transmission de 
pathogènes aux humains et à leurs animaux domestiques. La 
faune sauvage peut héberger une grande diversité de micro-orga-
nismes et a fortiori donc de pathogènes pour l’humain résultant 
de la diversité zoologique des hôtes. Elle est donc une source 
potentielle de nouveaux pathogènes pour l'espèce humaine à 
l’occasion de nouveaux contacts (destructions de biotopes) mais 
elle est également partie prenante du fonctionnement des 
écosystèmes dans lesquels nous évoluons et dont nous dépendons. 
Une meilleure compréhension de l’impact de la biodiversité sur 
notre sécurité sanitaire et une meilleure information et 
éducation sur notamment les risques de l’exploitation, voire la 
sur-exploitation, actuelle qui est faite des écosystèmes «naturels» 
et anthropisés, permettra de mieux comprendre les mécanismes 
d’émergence et de réémergence. Afin de prévenir l’établissement 
de nouvelles maladies, l’étude pluridisciplinaire de ces phéno-
mènes paraît plus que jamais essentielle.
Les pathogènes participent pleinement aux relations entre 
organismes et populations interagissant dans les écosystèmes. 
Considérer l'origine et la propagation des pandémies du point 
de vue de l'écologie des populations et des écosystèmes, peut 
aider à mieux comprendre leurs causes profondes et à concevoir 
des solutions pour prévenir leur émergence. Une meilleure 
intégration de cette approche (écologie de la santé) par une 
recherche inter- et trans-disciplinaire impose que les chercheurs 
travaillant sur l'écologie des pathogènes et l’environnement 
contribuent aux stratégies de prévention et de contrôle des 
pandémies, en collaboration avec les autres professionnels de la 
santé humaine et animale, et avec l'appui des sciences humaines.
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Certains groupes humains engagés dans des activités au contact 
du milieu « sauvage » (chasseurs, pêcheurs, forestiers, réfugiés, 
travailleurs manuels précaires, …) ou au contact des animaux 
sauvages eux-mêmes (personnel des marchés de « viande de 
brousse », consommateurs, populations de chasseurs-cueilleurs) 
sont particulièrement exposés à l’infection (Wolfe et al., 2007). 
Il en va de même pour les éleveurs et leur entourage qui sont 
particulièrement exposés lorsque l’infection de la faune sauvage 
est transmise et amplifiée par une espèce domestique (« grippe » 
aviaire à virus influenza H5N1, infection à virus Nipah ou 
Hendra où les animaux domestiques ont servi d’espèces relais 
entre le réservoir et l’humain) (Gibb et al., 2020).
Depuis une vingtaine d’années, des recherches étayent l’hypo-
thèse qu’un « effet de dilution » réduit la probabilité de zoonoses 
dans les écosystèmes à forte diversité spécifique, mais là encore 
dans des conditions souvent particulières (Ostfeld et al., 2000; 
Magnusson et al., 2020; Rohr et al., 2020). Le rôle des espèces 
réservoirs dans le phénomène de dilution apparaît plus impor-
tant que celui des espèces vectrices qui tendent, au contraire, 
pour ce type de transmission à amplifier le processus infectieux 
(Figure 3); ce constat montre l’importante hétérogénéité 
spatio-temporelle qui peut exister entre effet de dilution et effet 
d’amplification qui peuvent intervenir et coexister (Roche et al., 
2011). Au moment où ce mémoire est rédigé, le sujet continue 
d’alimenter la recherche sur la complexité des phénomènes de 
persistance et de propagation des pathogènes.

 

Figure 3 : Représentation schématique de l’influence de la richesse 
spécifique des écosystèmes et du rôle épidémiologique associé des espèces 
sur les phénomènes de dilution et d’amplification des pathogènes 
(Illustration adaptée de Roche et Guégan, 2011).

CONCLUSION : MIEUX COMPRENDRE POUR 
MIEUX ANTICIPER, MIEUX ENSEIGNER ET 
INFORMER POUR MIEUX PREVENIR

Le SARS-CoV-2, virus responsable de la pandémie de la 
COVID-19 a déstabilisé le fonctionnement de nos sociétés à 
l’échelle planétaire. Cette crise mondiale a soulevé de nombreux 
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Le recours aux vaccins et aux antimicrobiens a un temps laissé 
croire que l’humanité pourrait contrôler les maladies 
infectieuses et parasitaires. Dès les années 1980, l’irruption de 
maladies infectieuses inconnues au préalable, comme le SIDA 
(syndrome d’immunodéficience acquise) et la légionellose, a 
remis en cause cet optimisme et promu le concept de « maladies 
infectieuses émergentes (MIE) » et aussi « réémergentes » lorsque 
des maladies ayant précédemment disparu, ou régressé, ont 
réapparu. La notion d’agents infectieux émergents a fait l’objet 
d’une littérature grandissante dès la décennie 1990 (Figure 1), 
en particulier à la suite de la découverte du virus de l’immunodé-
ficience humaine (VIH) responsable du SIDA en 1983. Par la 
suite, d’autres maladies émergentes ont aussi relevé l’attention de 
la communauté scientifique (Morse et al., 2012), avec notamment 
la Grippe A induite par le virus Influenza hautement pathogène 
H5N1 en 1997 puis en 2005 (Alexander, 2007), le virus Influenza 
H1N1 en 2009 (Nava et al., 2009), puis le syndrome respiratoire 
aigu sévère (SRAS) en 2003 lié au virus SRAS-CoV-1 (Berger et 
al., 2004), le syndrome respiratoire du Moyen-Orient (MERS) en 
2012 dû au virus MERS-CoV (Abdallat et al., 2013) pour finir par 
la COVID-19 en 2020 et le virus SRAS-CoV-2 (Huang et al., 
2020), en nous limitant, pour illustration, depuis le VIH, à des 
virus provoquant des maladies respiratoires susceptibles de déclen-
cher des pandémies comme la COVID-19. 

Figure 1 : Résultat de requête du nombre d’articles scientifiques de la 
base documentaire Scopus incluant les termes ‘emerging infectious 
disease’ au cours des cinquante dernières années, avec indication par des 
flèches de quelques exemples marquants de virus émergents. 

Au cours des années 2000, des articles de synthèse (Taylor et al., 
2001; Woolhouse et al., 2005; Jones et al., 2008) parus dans des 
revues scientifiques prestigieuses, révélaient au public les 
diverses catégories d’agents pathogènes qui étaient associées à 
ces émergences et montraient l’importance particulière des 
maladies humaines dues à des agents pathogènes entretenus et 
propagés par des animaux ou l’environnement. En complément 
de ces publications citées d’innombrables fois, d’autres études, 
en particulier celle de Cleaveland et al. (2001) ont montré que 
les maladies transmissibles des animaux domestiques 
répondaient à des critères analogues.
De ces études est ressorti l’argument, depuis largement vulgarisé, 
que la plupart des maladies infectieuses et parasitaires humaines 
(les chiffres varient selon les publications entre environ 1407 
agents pathogènes humains répertoriés pour Woolhouse et al. 
(2005) et plus de 2100 pour Wardeh et al. (2015) et Murray et al. 
(2018) ont pour origine un agent pathogène « multi-hôtes » (ces 
hôtes sont selon les cas des animaux sauvages ou domestiques et 
des humains). Les émergences d’agents pathogènes sont actuelle-
ment représentées à plus de 62% par des agents d’origine 
animale (zoonoses) au sein desquels, ces 50-60 dernières années, 
72% seraient issus de la faune sauvage (Jones et al., 2008; 
Murray et al., 2018). L’évolution des émergences d’agents 
pathogènes des 60 dernières années révèle une augmentation 
significative de leur occurrence (Jones et al., 2008; Morand & 
Figuié, 2018) mettant en lumière des enjeux de mobilisation et 
de réorganisation de nos sociétés, tant d’un point de vue collectif 
qu’individuel (Ashford, 2003).
La problématique de l’origine faunistique des pathogènes 
émergents ressurgit régulièrement dans les médias en particulier à 
l’occasion d’alertes sanitaires et de menaces pandémiques. L’émer-
gence du virus SARS-CoV-2 (Wu et al., 2020; Zhou et al., 2020) 
s’est donc sans surprise accompagnée de son lot d’interrogations 
médiatiques et de controverses, cette fois avec le pangolin comme 
emblème allégorique (Daszak et al., 2020; Salata et al., 2020; Xiao 
et al., 2020). Cependant, il a été depuis suggéré que la proximité 
génétique apparente entre les coronavirus de pangolins et le 
SARS-CoV-2 est probablement fortuite (Liu et al., 2020). 

La pandémie du SARS-CoV-2 a notamment été l’occasion de 
percevoir l’enjeu sociétal que constituent les épidémies. L’évalua-
tion de la crise, la préparation des sociétés et les réponses 
apportées par les autorités sont autant d’éléments clés dans la 
conduite d’un programme de surveillance et de lutte sanitaire 
(Zylberman, 2013). Au-delà de la nécessaire réponse d’urgence 
faite à une crise sanitaire, il apparaît essentiel de pouvoir 
identifier et caractériser les agents pathogènes des maladies 
humaines ou animales et leur source, puis de comprendre leur 
propagation, afin de mieux anticiper le risque et les réponses à y 
apporter (Keck, 2020).
Le mémoire présenté ici porte essentiellement sur les relations 
écologiques susceptibles d'exister entre certains hôtes naturels 
sauvages d’agents pathogènes, et le passage de ces derniers à des 
espèces animales domestiques et/ou aux humains. Dans les 
paragraphes qui suivent, nous explorerons plus particulièrement 
le lien entre pertes d'origine anthropique de la biodiviersité et 
l’émergence de nouvelles maladies infectieuses. L’article aborde-
ra dans un premier temps les méthodes d’études, puis les 
maladies d’intérêt, et aussi les populations animales sources 
d’agents pathogènes, pour ensuite discuter de la sémantique des 
termes « santé » et « biodiversité ». Il abordera également la 
transmission et la propagation de ces agents de maladies, puis 
l’augmentation contemporaine de la fréquence des épidémies et 
enfin l’impact de la biodiversité sur la santé humaine et animale. 

METHODES D’ETUDES DES LIENS ENTRE
ALTERATION DE LA BIODIVERSITE 
ET EMERGENCES DE CERTAINES MALADIES 

Pour l’essentiel, les études originales, notamment dans des 
programmes européens et américains, utilisent des approches 
descriptives et analytiques et plus rarement expérimentales sur 
lesquelles des synthèses sont fondées ; ces études portent sur des 
investigations microbiologiques (diagnostic et dépistage des 
agents pathogènes) et des enquêtes de terrain (approches 
épidémiologiques et écologiques des facteurs de risque d’infec-
tion ou de portage parasitaire (Abbate et al., 2020). Pour 
certaines de ces synthèses, des bases de données ont été compi-
lées afin de relier statistiquement et par modélisation, d’une part 
les agents pathogènes découverts sur des animaux sauvages en 
liberté et, d’autre part les agents responsables de maladies 
humaines ou animales (animaux de production ou de compa-
gnie) (Salkeld et al., 2013; Allen et al., 2017; Olival et al., 2017; 
Young et al., 2017). L’infection ou l’infestation des animaux 
sauvages n’entraîne pas toujours, voire rarement le développe-
ment d’une maladie cliniquement exprimée ou de lésions 
identifiables dans ces espèces ; leur importance voire leur 
présence peuvent donc être mésestimées. De ce fait, dans la 
plupart des études tout comme dans ce mémoire, ce ne sont pas 
les maladies des animaux sauvages qui retiennent prioritaire-
ment l’intérêt, mais principalement les maladies humaines ou 
des animaux domestiques, dont les agents sont entretenus et/ou 
transmis par les animaux sauvages.
Les synthèses conduites pour rechercher des liens entre 
altérations de la biodiversité et émergence de maladies 
infectieuses humaines ou d'espèces domestiques se fondent en 

grande partie sur des études réalisées à partir de travaux scienti-
fiques originaux « les méta-analyses » qui répondent à des règles 
strictes pour être publiées ; ces synthèses reposent aussi sur des 
revues exhaustives de la bibliographie (Borenstein et al., 2009). 
Ces bases de données peuvent comprendre plusieurs centaines 
ou plusieurs milliers de liens « microbe / espèce hôte /maladie » 
permettant des traitements bio-statistiques appropriés et la 
révélation de dépendances (comme par exemple les proportions 
de maladies infectieuses humaines qui sont des zoonoses). 
Compte tenu de l’ampleur de l’éventail des triades microbe / 
hôte / maladie (Guégan et al., 2020), il est tentant de délimiter 
le champ des études (Exemple : virus / mammifères) au risque de 
créer des biais de sélection des sujets à prendre en considération. 
Les maladies humaines, par exemple, peuvent prendre le pas sur 
les maladies animales à impact économique. Les maladies à 
transmission vectorielle peuvent parfois mieux retenir l’atten-
tion que des maladies transmises différemment.
Récemment, ce type de travaux synthétiques a remis en exergue 
le rôle épidémiologique des chauves-souris connues pour 
héberger un grand nombre d'espèces virales sans en subir de 
conséquences cliniques (Calisher et al., 2006; Hayman, 2019). 
Ces espèces représentent-elles un réservoir privilégié d’agents 
pathogènes nouveaux pour l’humain, ou les ordres des 
Rongeurs et Chiroptères comptant le plus grand nombre 
d’espèces ont-ils été plus étudiés que tout autre groupe animal 
(Luis et al., 2013; Gibb et al., 2020) ?
Le rôle particulier de certains taxons comme source d'agents 
pathogènes humains reste donc débattu ; les fonctions et 
relations écologiques (prédation, commensalisme, domestica-
tion...) ou les proximités phylogénétiques (liées aux spécificités 
des récepteurs cellulaires permettant l'infection des cellules du 
nouvel hôte) contribuent à expliquer, en sus de la seule richesse 
spécifique des taxons, la possible contamination interspécifique 
entre populations d’animaux sauvages, domestiques et 
d’humains (Johnson et al., 2020). La pratique et le développe-
ment de l’élevage ont également favorisé la liaison épidémiolo-
gique plus fréquente avec des taxons tels que par exemple les 
Périssodactyles et Artiodactyles (autrefois « Ongulés ») (Wool-
house et al., 2005; Wells et al., 2020).

LES MALADIES D’INTERET

Cette revue porte principalement sur les maladies humaines, 
ainsi que certaines maladies des animaux domestiques de 
production et de compagnie, qui ont émergé ou réémergé en 
Europe ces dernières décennies. Toutefois, nous avons exclu de 
cette revue les maladies contagieuses qui actuellement sont 
entretenues et propagées uniquement au sein de l’espèce 
humaine, ainsi que des maladies des animaux domestiques qui 
ne sont pas transmises par des espèces animales sauvages 
porteuses des agents pathogènes. 
Certaines maladies transmissibles humaines sont des zoonoses 
vraies (maladies naturellement transmises des animaux vertébrés 
aux humains, et réciproquement, comme la rage). Elles 
impliquent l’existence d’un réservoir animal indispensable pour 
entretenir l’agent pathogène et le communiquer aux humains ; 
sans cet animal, la transmission s’éteint. Certaines maladies 
transmissibles sont qualifiées de sapronoses (mot anglais, dont le 

meilleur équivalent en français serait « maladie tellurique ») car 
l’agent initial, le saprobionte, est naturellement entretenu dans 
un milieu ou un élément naturel (eau ou sol) et devient 
pathogène en contaminant une personne (c'est le cas des 
bactéries responsables de la légionellose).
Les maladies humaines (nous utiliserons par la suite la forme 
raccourcie de « l’humain » pour désigner l’espèce humaine) telles 
que le SIDA, le SRAS, certaines fièvres hémorragiques, voire la 
peste (Yersina pestis), qui sont dues à un agent pathogène issu de 
la faune sauvage ayant acquis l’aptitude à se propager dans les 
groupes humains, entrent pour partie dans le cadre de cette 
revue; mais celle-ci se limite à l’étude et à la compréhension de 
leur origine, plus précisément aux conditions de passage de 
l'agent pathogène d’une population animale sauvage en liberté à 
l’humain. Ce passage peut avoir lieu avec ou sans l'interposition 
d'un relais représenté par une ou des populations animales 
domestiques ou sauvages détenues en captivité. Pour certaines 
de ces maladies humaines, des arthropodes assurent une 
transmission efficace du pathogène (ce sont les maladies dites 
vectorielles, comme la borréliose de Lyme par exemple).

MICRO-ORGANISMES ET PARASITES, LEUR 
POUVOIR PATHOGENE

Pour les besoins de clarté de cet article, nous précisons ci-dessous 
le sens que nous souhaitons adopter pour les termes relatifs aux 
agents pathogènes. 
La dénomination de certains agents capables de causer une 
maladie dans une espèce, mais pouvant être tolérés, ou symbio-
tiques dans une autre, n’est pas simple à résumer : le terme 
«microbe» fait référence à un être biologique n’étant ni une 
molécule, ni un composé toxique, visible au travers d’une 
optique grossissante, par opposition à des métazoaires parasites 
qui sont visibles à la loupe ou à l’œil nu. Le terme de microbe a 
l’avantage de ne pas sous-entendre un rôle pathogène. Plus 
récemment, on a pu lui préférer le terme de « micro-organisme ». 
Les virus ont été inclus assez récemment comme faisant partie 
des microbes ou micro-organismes.
Lorsque l’on veut désigner tous les agents qui peuvent engendrer 
un état pathologique chez au moins certains individus d’une 
espèce, on se réfère à l’expression « agent pathogène » qui 
regroupe des micro et macro-parasites, mais peut être aussi 
employée pour des composés inertes. Le terme de parasite est 
dans ce cas employé en référence à la fonction écologique 
parasitaire, mais pas au classement taxonomique qui distingue 
en médecine, les parasites (protozoaires et métazoaires exerçant 
une action spoliatrice sur leur hôte mais dont la multiplication 
ne se produit généralement pas dans les organes de cet hôte) des 
agents infectieux (virus, bactéries, et autres micro-organismes) 
qui se multiplient dans les organes et tissus de leur hôte.
« Pathogène » est, en français académique, un adjectif. Mais la 
littérature anglo-américaine a banalisé son emploi comme 
substantif : un « pathogène » est donc un agent capable de 
provoquer une maladie. Nous emploierons l’un ou l’autre des 
termes en fonction du contexte.
Les microbes et les métazoaires parasites ne sont pas tous 
pathogènes ; l’immense majorité d’entre eux sont indifférents ou 
sont tolérés sans dommage par l'organisme qui les héberge : ils 

peuvent être commensaux ou symbiotiques, et la littérature 
anglaise emploie souvent le vocable de « mutualiste ». Aussi, 
pour établir un lien de pathogénicité entre un micro-organisme 
hébergé par la faune et l’humain, c’est-à-dire l’existence d’une 
zoonose d’origine sauvage, la détection de la maladie chez 
l’humain est une étape indispensable. La caractéristique 
commune des agents transmissibles qui font l’objet de cette 
revue est leur capacité à se transmettre naturellement entre 
différentes espèces pourvu que les populations réceptives soient 
en relation. Ces agents «parasites généralistes » ou « multi-hôtes», 
(termes utilisés dans les publications scientifiques) trouvent dans 
un éventail d’espèces hôtes les capacités adaptatives permettant 
d’infecter les hôtes; ils n’ont aucune « barrière d’espèce » à 
franchir si une voie de transmission permet le passage d’une 
population d’hôtes d’une espèce donneuse à une espèce 
réceptrice (Borremans et al., 2019). A cet égard, l’utilisation de 
la terminologie « barrière d’espèce » ne serait-elle pas de nature à 
induire quelques biais cognitifs sur la perception des phéno-
mènes d’émergence et de transmission ? Elle donne notamment 
une image caricaturale d’états de mode de transmission      
inter-espèces classiquement hermétique, démentie par la notion 
même de zoonose. 

LES POPULATIONS ANIMALES « SOURCES » 
D’AGENTS PATHOGENES TRANSMISSIBLES

Les animaux sauvages, principalement les mammifères et dans 
une moindre mesure les oiseaux, hébergent souvent et probable-
ment majoritairement, les microbes reconnus responsables des 
nouvelles maladies infectieuses ou parasitaires des animaux 
domestiques et des humains.
Au départ, lorsque sont publiées les premières études sur les 
maladies et pathogènes émergents, c’est généralement par le 
terme de "faune sauvage" (wildlife en anglais) qu’ont été 
désignées les espèces animales sources de certaines contamina-
tions. Le code de l’OIE (Organisation mondiale de la santé 
animale) définit et distingue : l’animal sauvage, l’animal sauvage 
en captivité, l’animal domestique « féral » et l’animal domestique 
proprement-dit (OIE, 2019). Pour sa part, la loi de santé animale 
de l’Union Européenne, promulguée en 2016, entrée en vigueur 
en 2020, ne distingue que les animaux « détenus » et les animaux 
en liberté (EU regulation, 2016). La faune sauvage en liberté se 
distingue, par son mode de vie, des populations d’animaux 
domestiques ou sauvages maintenues en captivité (animaux de 
parcs zoologiques, de réserves de chasse…). En outre, la 
littérature scientifique abonde d'études sur le rôle des animaux 
dits « synanthropiques » qui appartiennent à des espèces 
sauvages et commensales liées durablement à la présence 
humaine, comme de très nombreuses espèces de chauve-souris et 
de rongeurs, dans la transmission animal-humain. Enfin, des 
«espèces relais» (bridge-hosts en anglais) peuvent aussi constituer 
un lien (nécessaire ou non pour la transmission selon les 
pathogènes) entre des individus contaminés et des populations 
animales réservoirs d'agents pathogènes. Ainsi, la transmission 
du virus Ebola pourrait se faire à partir d'un réservoir qui reste 
méconnu via des espèces relais favorisant la transmission 
humaine comme certaines chauves-souris et les grands primates 
(Leendertz, 2016). L’étude du maintien et de la transmission des 

agents infectieux dans les populations réservoirs reste une tâche 
difficile pour le monde scientifique. La prévalence et l’incidence 
dans ces populations est en effet généralement faible, et la diversi-
té spécifique des populations animales impliquées est telle qu’il 
est souvent difficile d’y détecter et étudier l’agent infectieux.

UN PEU DE SEMANTIQUE: « SANTE ET BIODI-
VERSITE », CE QUE REVELENT (OU CACHENT) 
LES MOTS 

Dans ce paragraphe, nous essayons d’adopter un point de vue 
inspiré par les sciences humaines et sociales, bien qu’aucun des 
signataires de ce mémoire ne soit issu de ces disciplines. Un 
recueil plus détaillé pourra être trouvé dans l’ouvrage de Morand 
et Lajaunie (2018) qui explore les recherches associant la santé et 
la biodiversité, l'écologie évolutive des maladies infectieuses et 
non infectieuses, l'éthique, le droit, et enfin les politiques 
publiques. Nous avons néanmoins jugé important de relativiser 
les connaissances acquises par les sciences biologiques en les 
confrontant à des points de vue issus de la sociologie ou de 
l’anthropologie. Le néologisme de « biodiversité » est d’appari-
tion récente et sa définition mérite une attention particulière. Le 
concept remonte au « Sommet de la terre », conférence de l’Orga-
nisation des Nations Unies, tenue à Rio de Janeiro, Brésil, en 
1992 ; c’est à dire peu après l’irruption des idées et concepts de 
maladies émergentes. En écologie (la discipline scientifique) les 
concepts de « richesse spécifique » et de « diversité biologique » 
ont précédé la notion de « biodiversité » (Begon et al., 1986). 
L’étude de la richesse spécifique utilise des indicateurs 
écologiques, issus de la théorie de l’information permettant 
l’approche analytique de phénomènes complexes (Shannon et 
al., 1948). Les indicateurs de richesse spécifique, notamment 
l’indice de diversité de Shannon, prennent en compte le nombre 
d’espèces et pour chacune d’elles, le nombre d’individus. 
La « biodiversité » a pris un sens particulier dans le cadre des 
projets de développement « soutenable » (ou durable). Elle 
constitue une « valeur » éthique, sociétale ou politique dont les 
écologues français se sont emparés (Barbault, 2005).
On observe notamment dans la littérature de vulgarisation et les 
médias, un glissement du sens de l’expression « protection de la 
nature » vers celui de « préservation de la biodiversité ». Ce 
dernier mot comporte une notion quasi-philosophique de « tissu 
planétaire » dont l’interprétation prend en compte toutes les 
relations entre les êtres vivants sans exclure ni accorder une place 
dominante aux êtres humains.
Puisque l’objectif de notre mémoire est d’examiner l’association 
entre biodiversité et santé, il convient d’interroger également le 
concept de santé. Celui-ci semble avoir en effet évolué d’un 
descripteur de bien-être des populations humaines vers une 
valeur sociétale, associée à de nombreuses préoccupations 
humaines, en particulier celle de la biodiversité. La philosophe 
Sarah Carvallo, professeure de philosophie au laboratoire 
Logiques de l’Agir (sic) de l'université de Franche-Comté a 
présenté une conférence pendant que nous préparions ce 
mémoire (Carvallo, 2020). Il nous a semblé que son point de vue 
méritait d’être résumé ici : la définition de l’Organisation 
Mondiale de la Santé (OMS) (1948) intégrait une dimension 
sociale et psychologique pour concevoir la santé humaine comme 

« un état complet de bien-être physique, social et mental », 
excluant la dimension environnementale (Morand & Lajaunie, 
2018). Comme nous le mentionnons, les maladies infectieuses 
émergentes ont suscité l’apparition de nouveaux paradigmes de 
santé (One Health et autres, voir la suite de ce chapitre) qui 
associent étroitement santé humaine, animale et environnemen-
tale. Des philosophes, chercheurs et praticiens tentent 
désormais de mettre en place une approche pluridisciplinaire du 
soin qui devra associer des paramètres à la fois biologiques, 
sociaux et écologiques. 
La perception et la compréhension par le public et les décideurs 
de certaines études relatives aux liens entre les concepts de 
biodiversité et de santé, peuvent rendre la liaison plus ou moins 
convaincante en fonction de l’adhésion de ces personnes aux 
valeurs associées aux deux concepts. Une adhésion à ces valeurs 
est nécessaire pour les intégrer dans l’action et les faire entrer dans 
la pratique. Il y a donc, selon nous, une profonde aspiration de la 
société à l’existence d’un lien bénéfique entre santé et biodiversi-
té. En particulier via la démarche « One Health » (Karesh et al., 
2012) même si l’adhésion à cette approche « One Health » n’est 
pas unanime. Le concept Ecohealth par exemple, peut se 
traduire en français de deux façons « santé des écosystèmes » 
(Rapport et al., 1998; Sandifer et al., 2015) ou écologie de la 
santé (Guégan et al., 2004; Gauthier-Clerc et al., 2010); cette 
dernière approche se revendiquant comme une nouvelle 
discipline scientifique. On peut également citer Global Health 
(santé mondiale ou santé globale) ou Planetary Health (santé 
planétaire)... ; pour certains publics et décideurs en santé 
publique, ces concepts ne semblent convaincants qu’à l’aune des 
orientations professionnelles des lecteurs ou de la méthodologie 
des auteurs (Manlove et al., 2016; Cunningham et al., 2017) « Il 
apparaît donc d’une part une difficulté à véritablement intégrer 
les trois dimensions de la santé humaine, animale et environne-
mentale, et d’autre part une difficulté à mettre en politique les 
concepts avancés depuis vingt ans pour proposer un progrès dans 
ce domaine » (Morand et al., 2020).
De nos jours, les activités humaines ont une incidence majeure 
(globale) sur les écosystèmes terrestres et aquatiques  (Crutzen et 
al., 2003), nous devons donc aussi interroger les représentations 
anthropologiques (conscientes ou inconscientes) des 
conséquences écologiques et sanitaires de cette influence. La 
réflexion sur le thème de ce mémoire est souvent anthropocen-
trée, pour ne pas dire anthropocentrique. Nous devons donc 
nous interroger sur l'emploi de métaphores comme « santé des 
écosystèmes » (Rapport, 1989) ou encore « santé de la Terre » 
(Leopold, 2014), voire de biais cognitifs « barrière d'espèce ». Ces 
représentations orientent la définition des programmes de 
recherche et en amont, influencent les motivations profondes 
des financements de ces études scientifiques ; la vision anthro-
pocentrée des sujets liant ou opposant la perte de biodiversité et 
la santé, influence également l'intégration ou l'ignorance de ces 
sujets dans l'enseignement universitaire et technologique.

DE LA TRANSMISSION A LA PROPAGATION

La transmission s’entend ici comme le passage du pathogène 
d’un individu à un autre, la propagation décrivant la progression 
de ce pathogène dans une population. 

L’écologie des espèces animales sources des microbes et 
métazoaires parasites provoquant des maladies émergentes, 
contribue à expliquer les modalités de passage des agents 
transmissibles d’intérêt pour nous, de la faune sauvage à 
l’humain et aux animaux domestiques. On entend par « sympa-
trie » la coexistence de deux espèces dans la même zone (étendue 
de surface limitée) ; la « syntopie » est la coexistence de deux 
espèces dans le même habitat naturel. L'ensemble des êtres 
vivants (en sympatrie ou syntopie) et leurs interactions (la 
biocénose) sont plongés dans un ensemble d’éléments physiques 
ou chimiques du milieu appelé biotope. Ces proximités spatiales 
facilitent le passage de pathogènes entre deux (ou plusieurs) 
populations voisines (humains et animaux commensaux par 
exemple). 
Les animaux de production représentent 80% de la biomasse 
des vertébrés terrestres, leur concentration et leur faible diversité 
génétique, ainsi que leur position à l’interface de l’humain et de 
la faune sauvage, semblent jouer un rôle primordial dans la 
propagation des pathogènes humains émergents (Rohr et al., 
2010; Morand, 2020).
La dégradation des espaces naturels, leur nette réduction en 
surface (cas des forêts primaires et de la déforestation/fragmenta-
tion par exemple) et la modification des pratiques humaines, 
viennent rompre l’équilibre des écosystèmes et les obstacles 
physiques et comportementaux entre populations qui 
occupaient au préalable des aires disjointes et des niches 
écologiques différentes, rendant possibles des transmissions 
inter-espèces et l’évolution d’agents pathogènes auparavant 
limitées à la faune sauvage (Randolph et al., 2010).
Les connaissances disponibles sur la relation écologique entre 
des populations animales « réservoirs » et des populations 
d’animaux domestiques et d’humains sont encore lacunaires 
(Haydon et al., 2002; Viana et al., 2014). La notion de réservoir 
épidémiologique a considérablement évolué à mesure que 
s’approfondissaient les connaissances récentes sur les maladies 
émergentes. On dispose de peu de résultats probants pour 
documenter les liens entre la persistance de l’agent pathogène 
dans la population source et sa transmission aux humains. Cette 
transmission peut se faire dans l’environnement, par l’interven-
tion d’un « véhicule passif » (notamment les animaux domes-
tiques qui peuvent jouer un rôle amplificateur comme c’est le cas 
pour la transmission des virus Nipah avec le rôle du porc ou 
Hendra avec le rôle du cheval) ou par un vecteur arthropode, 
voire même par contact direct.

MALADIES EMERGENTES : « UNE EPIDEMIE 
D’EPIDEMIES » ?

Des traces d'épidémies dans les populations humaines sont 
connues au moins dès le Néolithique. Ces épidémies se sont 
répandues à l’occasion des déplacements humains à différentes 
époques préhistoriques et historiques. Selon la conception de N. 
Gualde (2006), nous sommes entrés dans la quatrième 
transition épidémique (sic), celle de la globalisation des 
échanges.
S. Morand (2016) étend les perspectives de compréhension des 
épidémies en incluant le rôle de l’évolution des relations 

écologiques que les humains entretiennent avec les autres 
espèces vivantes. Les interactions entre les humains, les animaux 
domestiques et sauvages, l’environnement naturel et anthropisé, 
sont à la source de l’apparition de zoonoses (anciennes et 
nouvelles) et de maladies infectieuses et parasitaires émergentes. 
Les épidémies provoquées chez les humains par ces organismes 
ont augmenté en nombre depuis le XXème siècle (pendant 
lequel la population humaine a triplé entraînant un accroisse-
ment encore plus spectaculaire de la biomasse des animaux de 
production). Nous sommes passés d’une ou deux pandémies par 
siècle, à plusieurs par décennie mais la tendance actuelle fait 
l’objet de controverses car si de nouvelles épidémies apparaissent 
en grand nombre, leur incidence (en nombre de cas humains) a 
aussi tendance à diminuer (Smith et al., 2014). Il s’agit en effet 
du cas de la plupart des maladies infectieuses émergentes des 
dernières années avant l’émergence de la COVID-19. Les 
infections à SARS-CoV-1 en 2002 et 2003, et MERS-CoV 
depuis 2012, à elles deux ont entraîné environ 900 morts ; 
l’épidémie à virus Ebola en Afrique de l’Ouest (2017-2019) a 
entraîné, selon diverses sources citant l’OMS, entre 10 000 et     
20 000 morts au total, mais à la même époque le paludisme tuait 
annuellement plus de 400 000 personnes (WHO, 2019).
Des zoonoses, à proprement parler, ont pu en Europe émerger, 
ré-émerger, ou prendre une nouvelle ampleur économique et 
sanitaire au cours des soixante dernières années (depuis l’appari-
tion de la rage vulpine en 1968, en France, un rapport de 
l’ENSV de 2017, a comptabilisé ainsi 27 évènements d’émer-
gence ou de ré-émergence impliquant la faune sauvage en France 
(Balon et al., 2017)). La source primaire est la faune sauvage 
autochtone ou, dans une bien moindre mesure, certaines 
espèces introduites et parfois envahissantes. A titre d’exemple, 
nous pouvons citer le rôle du Tamia de Sibérie (Eutamias 
sibiricus) en forêt de Sénart (au sud de l’Île de France) qui 
contribuerait à développer un foyer de maladie de Lyme dans 
cette forêt péri-urbaine très fréquentée (Marsot et al., 2013).
Il y a donc bien une problématique importante à prendre en 
considération, notamment sur le « vieux » continent européen. 
Néanmoins, les rapports annuels sur la situation des zoonoses en 
Europe montrent qu’en nombre de cas détéctés, les principales 
(salmonelloses, campylobactérioses, entérocolites hémorra-
giques à E. coli vérotoxiques et, dans une moindre mesure, les 
yersinioses) sont d’origine alimentaire et liées à l’élevage (EFSA 
et al., 2019). Sur ce continent, les zoonoses et maladies 
vectorielles transmises par la faune sauvage (fièvre hémorragique 
à syndrome rénal, leptospirose, maladie de Lyme principalement) 
ne revêtent qu'une importance faible, en nombre de cas annuel-
lement détectés (quelques dizaines de milliers au pire, parmi les 
400 millions d’européens). Cependant, ces estimations sont 
soumises à des biais (sous-estimation du fait de pathogènes 
entraînant des symptômes non spécifiques et/ou qui ne 
nécessitent pas d’avis médical ou de notification offcielle) et sont 
toujours susceptibles d’évoluer. En revanche, les maladies 
animales portées ou transmises par la faune sauvage prennent 
une place économique croissante dans l’élevage européen ; la 
coexistence entre animaux sauvages et animaux d’élevage 
devient aujourd’hui difficile et constitue une préoccupation 
sanitaire et économique importante (par exemple : peste porcine 
africaine, Influenza aviaire hautement pathogène).

Les « nouvelles » épidémies, voire les pandémies, trouvent 
essentiellement leur source primaire dans la faune sauvage des 
zones inter-tropicales de certaines régions d’Asie, d’Afrique ou 
d’Amérique (Allen et al., 2017; Guégan et al., 2020). Lorsque la 
maladie infectieuse nouvelle est une zoonose, la transmission 
interhumaine peut être exceptionnelle, voire inexistante 
(comme pour l’influenza H5N1). Toutefois, les agents 
pathogènes responsables de nouvelles pandémies, comme nous 
l’avons précédemment souligné, sont principalement des 
micro-organismes et parasites qui se sont adaptés à l’espèce 
humaine et peuvent se transmettre entre humains sans besoin 
des animaux (comme pour le SARS-CoV-2) (Haider et al., 2020).
L’étude du vivant (la biologie) ne peut être appréciée sans 
prendre en compte les différentes échelles à travers lesquelles 
elle se réalise, que ce soit à l’échelle de la cellule, de l’organisme, 
des populations, des peuplements ou des écosystèmes. Ainsi, 
l’étude des maladies infectieuses émergentes n’échappe pas à 
cette observation et l’étude spatio-temporelle de l’évolution des 
pathogènes, pour qu’elle soit complète et qu’elle permette une 
vision globale des mécanismes qui la régissent, nécessite une 
analyse à ces différentes échelles (organisme, population, peuple-
ment) en différents lieux ou habitats (Magnusson et al., 2020), et 
à différentes échelles de temps (Ezenwa et al., 2015).
Diverses catégories taxinomiques d’agents pathogènes peuvent 
être cause de zoonoses ou de maladies émergentes; toutefois les 
virus à ARN, du fait de leur capacité de mutations adaptatives 
liée à leur mode de réplication, se multipliant dans le 
cytoplasme, sont significativement plus souvent en cause que 
d’autres agents pathogènes (Pulliam et al., 2009). A l’opposé, les 
métazoaires parasites qui évoluent sur un laps de temps bien plus 
lent apparaissent peu comme agents de maladies infectieuses 
émergentes (Cleaveland et al., 2001; Wells et al., 2020). 
Comme mentionné précédemment, depuis 20, voire 30 ans, de 
très nombreuses études ont été publiées sur ces relations (Smith 
et al., 2010). Pourtant, les controverses qui ont agité les médias 
pendant la crise de la COVID-19 laissent transparaître le 
manque d’informations ou de prise en compte du risque zoono-
tique qui était pourtant déjà connu de la communauté scienti-
fique. Par exemple, le programme d’études pluridisciplinaire « 
PREDICT » de l’USAID (United States Agency for Internatio-
nal Development), ("PREDICT program," 2009) avait notam-
ment pointé le marché « vivant » (Wet market) de la ville de 
Wuhan en Chine comme un point chaud (hot spot) pour le 
démarrage d’une future épidémie. De surcroît, ce même 
programme avait pressenti le groupe des coronavirus comme 
source d’une très plausible future pandémie. Confirmant cette 
crainte, l'OMS avait mis le SRAS et le MERS sur la liste des 
maladies prioritaires en terme de recherche et développement 
afin de signaler que les coronavirus soient un groupe à surveiller 
avec acuité (WHO, 2018).
Plusieurs projets de recherche de l’UE (en particulier EDEN, 
EDEN-Next, WildTech, APHAEA, MedVetNet pour ne citer 
que ceux dont nous avons connaissance) portaient également 
sur la problématique des maladies infectieuses émergentes en 
relation avec la faune sauvage.
Dans ce contexte, la crise sanitaire engendrée par la pandémie de 
COVID-19 suggère qu’une meilleure prise en compte du danger 
de portage des pathogènes dans l’environnement est nécessaire ; 

une bonne connaissance de ces dangers et une surveillance 
épidémiologiques ciblant les expositions à ces dangers doit se 
mettre en place pour permettre une prévention efficace du 
risque d’émergence de maladies infectieuses.

LA BIODIVERSITE : UN DANGER OU UNE 
SECURITE SANITAIRE ?

Un des sujets scientifiques les plus débattus et au cœur de la 
problématique de ce mémoire reste la question de savoir si la 
diversité biologique des écosystèmes favorise ou au contraire 
limite le nombre d’émergences de zoonoses et de maladies 
infectieuses (Keesing et al., 2010 ; Wood et al., 2014 ; Johnson 
et al., 2015; Rohr et al., 2020). Des milliers de micro-organismes 
restent à inventorier dans les populations d’animaux sauvages. 
Quelques centaines de virus sont reconnus comme agents de 
maladies humaines et des investigations par sondage suggèrent 
qu’ils représentent moins de 1 % de la diversité des virus 
hébergés par la faune mammalienne ou aviaire sauvage, le reste 
étant encore à découvrir (Anthony et al., 2013). Ces virus et 
autres pathogènes inconnus peuvent, à l’occasion de combinai-
sons d’événements fortuits, infecter et rendre malades des 
personnes humaines.
L’émergence des nouvelles maladies transmissibles semble 
ensuite se produire par étapes successives dont la description 
dans ses grandes lignes fait consensus chez la plupart des scienti-
fiques, mais revêt une complexité considérable dans le détail de 
la chaîne de transmission (Figure 2). 

 

Figure 2 : Propriété pandémique d’un virus zoonotique d’origine animale 
montrant une transmission de l’animal vers l’humain puis une expansion 
par transmission inter-humaine (Illustration de Kreuder et al. (2015)).

Les perturbations de l’environnement « naturel » ou déjà 
modifié (urbanisation, déforestation ou envahissement par des 
broussailles « bush encroachement », irrigation, exploitations 
minières, conflits armés,...) semblent faciliter, voire permettre le 
passage des pathogènes à des populations humaines confrontées 
à un habitat naturel en proie à des modifications rapides, voire 
brutales. Ces modifications incluent des déséquilibres 
écologiques (alimentation, compétition, prédation, 
parasitisme…), une modification  des communautés en faveur 
d’espèces dont les traits de vie sont corrélés au statut de réservoir 
(Gibb et al., 2020), et à un appauvrissement de la diversité 
spécifique (MacDonald et al., 2019; Guégan et al., 2020; 
Halliday et al., 2020).

débats relatifs au caractère zoonotique du virus, très probable-
ment originaire de la faune sauvage mais adapté à une transmis-
sion interhumaine, dans des conditions qui ne sont pas encore 
éclaircies au moment où cette note est rédigée. Les épidémies 
ont toujours existé mais l’augmentation de leur fréquence ces 
dernières décennies semble confirmer que le monde actuel tend 
à favoriser tant leur émergence que leur propagation.
L’existence d’un lien entre maladies émergentes et biodiversité a 
fait l’objet de nombreuses publications et rapports d’experts. En 
fonction des contextes, cette corrélation semble être tantôt 
négative (favorable aux pathogènes et à leur transmission) ou 
tantôt positive (favorable à la santé en réduisant la transmission). 
Toutefois une érosion de la biodiversité favorisant une augmen-
tation des émergences est plus largement documentée : les 
épidémies d’origine zoonotique sont positivement corrélées à 
une perte de biodiversité et pourraient renforcer cette perte de 
biodiversité. En effet, les espèces sauvages les plus spécialisées, 
très adaptées à l'exploitation du milieu naturel dans lequel elles 
vivent, hébergent des pathogènes eux-mêmes spécialisés, moins 
enclins à se propager à d'autres espèces. Ces espèces, très dépen-
dantes de leur écosystème, sont les plus menacées quand le 
milieu naturel est modifié. Dans ce même milieu, les espèces 
généralistes sont favorisées par l’altération de l'écosystème et 
peuvent se développer; les pathogènes qu'elles hébergent sont 
aptes à coloniser de nouveaux hôtes et par conséquent peuvent 
passer aux animaux domestiques et à l'humain (Morand & 
Figuié, 2018).
La perturbation des biotopes dans lesquels nous vivons, par la 
modification des habitats et leur exploitation croissante par les 
humains, crée en effet des opportunités de transmission de 
pathogènes aux humains et à leurs animaux domestiques. La 
faune sauvage peut héberger une grande diversité de micro-orga-
nismes et a fortiori donc de pathogènes pour l’humain résultant 
de la diversité zoologique des hôtes. Elle est donc une source 
potentielle de nouveaux pathogènes pour l'espèce humaine à 
l’occasion de nouveaux contacts (destructions de biotopes) mais 
elle est également partie prenante du fonctionnement des 
écosystèmes dans lesquels nous évoluons et dont nous dépendons. 
Une meilleure compréhension de l’impact de la biodiversité sur 
notre sécurité sanitaire et une meilleure information et 
éducation sur notamment les risques de l’exploitation, voire la 
sur-exploitation, actuelle qui est faite des écosystèmes «naturels» 
et anthropisés, permettra de mieux comprendre les mécanismes 
d’émergence et de réémergence. Afin de prévenir l’établissement 
de nouvelles maladies, l’étude pluridisciplinaire de ces phéno-
mènes paraît plus que jamais essentielle.
Les pathogènes participent pleinement aux relations entre 
organismes et populations interagissant dans les écosystèmes. 
Considérer l'origine et la propagation des pandémies du point 
de vue de l'écologie des populations et des écosystèmes, peut 
aider à mieux comprendre leurs causes profondes et à concevoir 
des solutions pour prévenir leur émergence. Une meilleure 
intégration de cette approche (écologie de la santé) par une 
recherche inter- et trans-disciplinaire impose que les chercheurs 
travaillant sur l'écologie des pathogènes et l’environnement 
contribuent aux stratégies de prévention et de contrôle des 
pandémies, en collaboration avec les autres professionnels de la 
santé humaine et animale, et avec l'appui des sciences humaines.
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Certains groupes humains engagés dans des activités au contact 
du milieu « sauvage » (chasseurs, pêcheurs, forestiers, réfugiés, 
travailleurs manuels précaires, …) ou au contact des animaux 
sauvages eux-mêmes (personnel des marchés de « viande de 
brousse », consommateurs, populations de chasseurs-cueilleurs) 
sont particulièrement exposés à l’infection (Wolfe et al., 2007). 
Il en va de même pour les éleveurs et leur entourage qui sont 
particulièrement exposés lorsque l’infection de la faune sauvage 
est transmise et amplifiée par une espèce domestique (« grippe » 
aviaire à virus influenza H5N1, infection à virus Nipah ou 
Hendra où les animaux domestiques ont servi d’espèces relais 
entre le réservoir et l’humain) (Gibb et al., 2020).
Depuis une vingtaine d’années, des recherches étayent l’hypo-
thèse qu’un « effet de dilution » réduit la probabilité de zoonoses 
dans les écosystèmes à forte diversité spécifique, mais là encore 
dans des conditions souvent particulières (Ostfeld et al., 2000; 
Magnusson et al., 2020; Rohr et al., 2020). Le rôle des espèces 
réservoirs dans le phénomène de dilution apparaît plus impor-
tant que celui des espèces vectrices qui tendent, au contraire, 
pour ce type de transmission à amplifier le processus infectieux 
(Figure 3); ce constat montre l’importante hétérogénéité 
spatio-temporelle qui peut exister entre effet de dilution et effet 
d’amplification qui peuvent intervenir et coexister (Roche et al., 
2011). Au moment où ce mémoire est rédigé, le sujet continue 
d’alimenter la recherche sur la complexité des phénomènes de 
persistance et de propagation des pathogènes.

 

Figure 3 : Représentation schématique de l’influence de la richesse 
spécifique des écosystèmes et du rôle épidémiologique associé des espèces 
sur les phénomènes de dilution et d’amplification des pathogènes 
(Illustration adaptée de Roche et Guégan, 2011).

CONCLUSION : MIEUX COMPRENDRE POUR 
MIEUX ANTICIPER, MIEUX ENSEIGNER ET 
INFORMER POUR MIEUX PREVENIR

Le SARS-CoV-2, virus responsable de la pandémie de la 
COVID-19 a déstabilisé le fonctionnement de nos sociétés à 
l’échelle planétaire. Cette crise mondiale a soulevé de nombreux 
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hôtes sont selon les cas des animaux sauvages ou domestiques et 
des humains). Les émergences d’agents pathogènes sont actuelle-
ment représentées à plus de 62% par des agents d’origine 
animale (zoonoses) au sein desquels, ces 50-60 dernières années, 
72% seraient issus de la faune sauvage (Jones et al., 2008; 
Murray et al., 2018). L’évolution des émergences d’agents 
pathogènes des 60 dernières années révèle une augmentation 
significative de leur occurrence (Jones et al., 2008; Morand & 
Figuié, 2018) mettant en lumière des enjeux de mobilisation et 
de réorganisation de nos sociétés, tant d’un point de vue collectif 
qu’individuel (Ashford, 2003).
La problématique de l’origine faunistique des pathogènes 
émergents ressurgit régulièrement dans les médias en particulier à 
l’occasion d’alertes sanitaires et de menaces pandémiques. L’émer-
gence du virus SARS-CoV-2 (Wu et al., 2020; Zhou et al., 2020) 
s’est donc sans surprise accompagnée de son lot d’interrogations 
médiatiques et de controverses, cette fois avec le pangolin comme 
emblème allégorique (Daszak et al., 2020; Salata et al., 2020; Xiao 
et al., 2020). Cependant, il a été depuis suggéré que la proximité 
génétique apparente entre les coronavirus de pangolins et le 
SARS-CoV-2 est probablement fortuite (Liu et al., 2020). 

La pandémie du SARS-CoV-2 a notamment été l’occasion de 
percevoir l’enjeu sociétal que constituent les épidémies. L’évalua-
tion de la crise, la préparation des sociétés et les réponses 
apportées par les autorités sont autant d’éléments clés dans la 
conduite d’un programme de surveillance et de lutte sanitaire 
(Zylberman, 2013). Au-delà de la nécessaire réponse d’urgence 
faite à une crise sanitaire, il apparaît essentiel de pouvoir 
identifier et caractériser les agents pathogènes des maladies 
humaines ou animales et leur source, puis de comprendre leur 
propagation, afin de mieux anticiper le risque et les réponses à y 
apporter (Keck, 2020).
Le mémoire présenté ici porte essentiellement sur les relations 
écologiques susceptibles d'exister entre certains hôtes naturels 
sauvages d’agents pathogènes, et le passage de ces derniers à des 
espèces animales domestiques et/ou aux humains. Dans les 
paragraphes qui suivent, nous explorerons plus particulièrement 
le lien entre pertes d'origine anthropique de la biodiviersité et 
l’émergence de nouvelles maladies infectieuses. L’article aborde-
ra dans un premier temps les méthodes d’études, puis les 
maladies d’intérêt, et aussi les populations animales sources 
d’agents pathogènes, pour ensuite discuter de la sémantique des 
termes « santé » et « biodiversité ». Il abordera également la 
transmission et la propagation de ces agents de maladies, puis 
l’augmentation contemporaine de la fréquence des épidémies et 
enfin l’impact de la biodiversité sur la santé humaine et animale. 

METHODES D’ETUDES DES LIENS ENTRE
ALTERATION DE LA BIODIVERSITE 
ET EMERGENCES DE CERTAINES MALADIES 

Pour l’essentiel, les études originales, notamment dans des 
programmes européens et américains, utilisent des approches 
descriptives et analytiques et plus rarement expérimentales sur 
lesquelles des synthèses sont fondées ; ces études portent sur des 
investigations microbiologiques (diagnostic et dépistage des 
agents pathogènes) et des enquêtes de terrain (approches 
épidémiologiques et écologiques des facteurs de risque d’infec-
tion ou de portage parasitaire (Abbate et al., 2020). Pour 
certaines de ces synthèses, des bases de données ont été compi-
lées afin de relier statistiquement et par modélisation, d’une part 
les agents pathogènes découverts sur des animaux sauvages en 
liberté et, d’autre part les agents responsables de maladies 
humaines ou animales (animaux de production ou de compa-
gnie) (Salkeld et al., 2013; Allen et al., 2017; Olival et al., 2017; 
Young et al., 2017). L’infection ou l’infestation des animaux 
sauvages n’entraîne pas toujours, voire rarement le développe-
ment d’une maladie cliniquement exprimée ou de lésions 
identifiables dans ces espèces ; leur importance voire leur 
présence peuvent donc être mésestimées. De ce fait, dans la 
plupart des études tout comme dans ce mémoire, ce ne sont pas 
les maladies des animaux sauvages qui retiennent prioritaire-
ment l’intérêt, mais principalement les maladies humaines ou 
des animaux domestiques, dont les agents sont entretenus et/ou 
transmis par les animaux sauvages.
Les synthèses conduites pour rechercher des liens entre 
altérations de la biodiversité et émergence de maladies 
infectieuses humaines ou d'espèces domestiques se fondent en 

grande partie sur des études réalisées à partir de travaux scienti-
fiques originaux « les méta-analyses » qui répondent à des règles 
strictes pour être publiées ; ces synthèses reposent aussi sur des 
revues exhaustives de la bibliographie (Borenstein et al., 2009). 
Ces bases de données peuvent comprendre plusieurs centaines 
ou plusieurs milliers de liens « microbe / espèce hôte /maladie » 
permettant des traitements bio-statistiques appropriés et la 
révélation de dépendances (comme par exemple les proportions 
de maladies infectieuses humaines qui sont des zoonoses). 
Compte tenu de l’ampleur de l’éventail des triades microbe / 
hôte / maladie (Guégan et al., 2020), il est tentant de délimiter 
le champ des études (Exemple : virus / mammifères) au risque de 
créer des biais de sélection des sujets à prendre en considération. 
Les maladies humaines, par exemple, peuvent prendre le pas sur 
les maladies animales à impact économique. Les maladies à 
transmission vectorielle peuvent parfois mieux retenir l’atten-
tion que des maladies transmises différemment.
Récemment, ce type de travaux synthétiques a remis en exergue 
le rôle épidémiologique des chauves-souris connues pour 
héberger un grand nombre d'espèces virales sans en subir de 
conséquences cliniques (Calisher et al., 2006; Hayman, 2019). 
Ces espèces représentent-elles un réservoir privilégié d’agents 
pathogènes nouveaux pour l’humain, ou les ordres des 
Rongeurs et Chiroptères comptant le plus grand nombre 
d’espèces ont-ils été plus étudiés que tout autre groupe animal 
(Luis et al., 2013; Gibb et al., 2020) ?
Le rôle particulier de certains taxons comme source d'agents 
pathogènes humains reste donc débattu ; les fonctions et 
relations écologiques (prédation, commensalisme, domestica-
tion...) ou les proximités phylogénétiques (liées aux spécificités 
des récepteurs cellulaires permettant l'infection des cellules du 
nouvel hôte) contribuent à expliquer, en sus de la seule richesse 
spécifique des taxons, la possible contamination interspécifique 
entre populations d’animaux sauvages, domestiques et 
d’humains (Johnson et al., 2020). La pratique et le développe-
ment de l’élevage ont également favorisé la liaison épidémiolo-
gique plus fréquente avec des taxons tels que par exemple les 
Périssodactyles et Artiodactyles (autrefois « Ongulés ») (Wool-
house et al., 2005; Wells et al., 2020).

LES MALADIES D’INTERET

Cette revue porte principalement sur les maladies humaines, 
ainsi que certaines maladies des animaux domestiques de 
production et de compagnie, qui ont émergé ou réémergé en 
Europe ces dernières décennies. Toutefois, nous avons exclu de 
cette revue les maladies contagieuses qui actuellement sont 
entretenues et propagées uniquement au sein de l’espèce 
humaine, ainsi que des maladies des animaux domestiques qui 
ne sont pas transmises par des espèces animales sauvages 
porteuses des agents pathogènes. 
Certaines maladies transmissibles humaines sont des zoonoses 
vraies (maladies naturellement transmises des animaux vertébrés 
aux humains, et réciproquement, comme la rage). Elles 
impliquent l’existence d’un réservoir animal indispensable pour 
entretenir l’agent pathogène et le communiquer aux humains ; 
sans cet animal, la transmission s’éteint. Certaines maladies 
transmissibles sont qualifiées de sapronoses (mot anglais, dont le 

meilleur équivalent en français serait « maladie tellurique ») car 
l’agent initial, le saprobionte, est naturellement entretenu dans 
un milieu ou un élément naturel (eau ou sol) et devient 
pathogène en contaminant une personne (c'est le cas des 
bactéries responsables de la légionellose).
Les maladies humaines (nous utiliserons par la suite la forme 
raccourcie de « l’humain » pour désigner l’espèce humaine) telles 
que le SIDA, le SRAS, certaines fièvres hémorragiques, voire la 
peste (Yersina pestis), qui sont dues à un agent pathogène issu de 
la faune sauvage ayant acquis l’aptitude à se propager dans les 
groupes humains, entrent pour partie dans le cadre de cette 
revue; mais celle-ci se limite à l’étude et à la compréhension de 
leur origine, plus précisément aux conditions de passage de 
l'agent pathogène d’une population animale sauvage en liberté à 
l’humain. Ce passage peut avoir lieu avec ou sans l'interposition 
d'un relais représenté par une ou des populations animales 
domestiques ou sauvages détenues en captivité. Pour certaines 
de ces maladies humaines, des arthropodes assurent une 
transmission efficace du pathogène (ce sont les maladies dites 
vectorielles, comme la borréliose de Lyme par exemple).

MICRO-ORGANISMES ET PARASITES, LEUR 
POUVOIR PATHOGENE

Pour les besoins de clarté de cet article, nous précisons ci-dessous 
le sens que nous souhaitons adopter pour les termes relatifs aux 
agents pathogènes. 
La dénomination de certains agents capables de causer une 
maladie dans une espèce, mais pouvant être tolérés, ou symbio-
tiques dans une autre, n’est pas simple à résumer : le terme 
«microbe» fait référence à un être biologique n’étant ni une 
molécule, ni un composé toxique, visible au travers d’une 
optique grossissante, par opposition à des métazoaires parasites 
qui sont visibles à la loupe ou à l’œil nu. Le terme de microbe a 
l’avantage de ne pas sous-entendre un rôle pathogène. Plus 
récemment, on a pu lui préférer le terme de « micro-organisme ». 
Les virus ont été inclus assez récemment comme faisant partie 
des microbes ou micro-organismes.
Lorsque l’on veut désigner tous les agents qui peuvent engendrer 
un état pathologique chez au moins certains individus d’une 
espèce, on se réfère à l’expression « agent pathogène » qui 
regroupe des micro et macro-parasites, mais peut être aussi 
employée pour des composés inertes. Le terme de parasite est 
dans ce cas employé en référence à la fonction écologique 
parasitaire, mais pas au classement taxonomique qui distingue 
en médecine, les parasites (protozoaires et métazoaires exerçant 
une action spoliatrice sur leur hôte mais dont la multiplication 
ne se produit généralement pas dans les organes de cet hôte) des 
agents infectieux (virus, bactéries, et autres micro-organismes) 
qui se multiplient dans les organes et tissus de leur hôte.
« Pathogène » est, en français académique, un adjectif. Mais la 
littérature anglo-américaine a banalisé son emploi comme 
substantif : un « pathogène » est donc un agent capable de 
provoquer une maladie. Nous emploierons l’un ou l’autre des 
termes en fonction du contexte.
Les microbes et les métazoaires parasites ne sont pas tous 
pathogènes ; l’immense majorité d’entre eux sont indifférents ou 
sont tolérés sans dommage par l'organisme qui les héberge : ils 

peuvent être commensaux ou symbiotiques, et la littérature 
anglaise emploie souvent le vocable de « mutualiste ». Aussi, 
pour établir un lien de pathogénicité entre un micro-organisme 
hébergé par la faune et l’humain, c’est-à-dire l’existence d’une 
zoonose d’origine sauvage, la détection de la maladie chez 
l’humain est une étape indispensable. La caractéristique 
commune des agents transmissibles qui font l’objet de cette 
revue est leur capacité à se transmettre naturellement entre 
différentes espèces pourvu que les populations réceptives soient 
en relation. Ces agents «parasites généralistes » ou « multi-hôtes», 
(termes utilisés dans les publications scientifiques) trouvent dans 
un éventail d’espèces hôtes les capacités adaptatives permettant 
d’infecter les hôtes; ils n’ont aucune « barrière d’espèce » à 
franchir si une voie de transmission permet le passage d’une 
population d’hôtes d’une espèce donneuse à une espèce 
réceptrice (Borremans et al., 2019). A cet égard, l’utilisation de 
la terminologie « barrière d’espèce » ne serait-elle pas de nature à 
induire quelques biais cognitifs sur la perception des phéno-
mènes d’émergence et de transmission ? Elle donne notamment 
une image caricaturale d’états de mode de transmission      
inter-espèces classiquement hermétique, démentie par la notion 
même de zoonose. 

LES POPULATIONS ANIMALES « SOURCES » 
D’AGENTS PATHOGENES TRANSMISSIBLES

Les animaux sauvages, principalement les mammifères et dans 
une moindre mesure les oiseaux, hébergent souvent et probable-
ment majoritairement, les microbes reconnus responsables des 
nouvelles maladies infectieuses ou parasitaires des animaux 
domestiques et des humains.
Au départ, lorsque sont publiées les premières études sur les 
maladies et pathogènes émergents, c’est généralement par le 
terme de "faune sauvage" (wildlife en anglais) qu’ont été 
désignées les espèces animales sources de certaines contamina-
tions. Le code de l’OIE (Organisation mondiale de la santé 
animale) définit et distingue : l’animal sauvage, l’animal sauvage 
en captivité, l’animal domestique « féral » et l’animal domestique 
proprement-dit (OIE, 2019). Pour sa part, la loi de santé animale 
de l’Union Européenne, promulguée en 2016, entrée en vigueur 
en 2020, ne distingue que les animaux « détenus » et les animaux 
en liberté (EU regulation, 2016). La faune sauvage en liberté se 
distingue, par son mode de vie, des populations d’animaux 
domestiques ou sauvages maintenues en captivité (animaux de 
parcs zoologiques, de réserves de chasse…). En outre, la 
littérature scientifique abonde d'études sur le rôle des animaux 
dits « synanthropiques » qui appartiennent à des espèces 
sauvages et commensales liées durablement à la présence 
humaine, comme de très nombreuses espèces de chauve-souris et 
de rongeurs, dans la transmission animal-humain. Enfin, des 
«espèces relais» (bridge-hosts en anglais) peuvent aussi constituer 
un lien (nécessaire ou non pour la transmission selon les 
pathogènes) entre des individus contaminés et des populations 
animales réservoirs d'agents pathogènes. Ainsi, la transmission 
du virus Ebola pourrait se faire à partir d'un réservoir qui reste 
méconnu via des espèces relais favorisant la transmission 
humaine comme certaines chauves-souris et les grands primates 
(Leendertz, 2016). L’étude du maintien et de la transmission des 

agents infectieux dans les populations réservoirs reste une tâche 
difficile pour le monde scientifique. La prévalence et l’incidence 
dans ces populations est en effet généralement faible, et la diversi-
té spécifique des populations animales impliquées est telle qu’il 
est souvent difficile d’y détecter et étudier l’agent infectieux.

UN PEU DE SEMANTIQUE: « SANTE ET BIODI-
VERSITE », CE QUE REVELENT (OU CACHENT) 
LES MOTS 

Dans ce paragraphe, nous essayons d’adopter un point de vue 
inspiré par les sciences humaines et sociales, bien qu’aucun des 
signataires de ce mémoire ne soit issu de ces disciplines. Un 
recueil plus détaillé pourra être trouvé dans l’ouvrage de Morand 
et Lajaunie (2018) qui explore les recherches associant la santé et 
la biodiversité, l'écologie évolutive des maladies infectieuses et 
non infectieuses, l'éthique, le droit, et enfin les politiques 
publiques. Nous avons néanmoins jugé important de relativiser 
les connaissances acquises par les sciences biologiques en les 
confrontant à des points de vue issus de la sociologie ou de 
l’anthropologie. Le néologisme de « biodiversité » est d’appari-
tion récente et sa définition mérite une attention particulière. Le 
concept remonte au « Sommet de la terre », conférence de l’Orga-
nisation des Nations Unies, tenue à Rio de Janeiro, Brésil, en 
1992 ; c’est à dire peu après l’irruption des idées et concepts de 
maladies émergentes. En écologie (la discipline scientifique) les 
concepts de « richesse spécifique » et de « diversité biologique » 
ont précédé la notion de « biodiversité » (Begon et al., 1986). 
L’étude de la richesse spécifique utilise des indicateurs 
écologiques, issus de la théorie de l’information permettant 
l’approche analytique de phénomènes complexes (Shannon et 
al., 1948). Les indicateurs de richesse spécifique, notamment 
l’indice de diversité de Shannon, prennent en compte le nombre 
d’espèces et pour chacune d’elles, le nombre d’individus. 
La « biodiversité » a pris un sens particulier dans le cadre des 
projets de développement « soutenable » (ou durable). Elle 
constitue une « valeur » éthique, sociétale ou politique dont les 
écologues français se sont emparés (Barbault, 2005).
On observe notamment dans la littérature de vulgarisation et les 
médias, un glissement du sens de l’expression « protection de la 
nature » vers celui de « préservation de la biodiversité ». Ce 
dernier mot comporte une notion quasi-philosophique de « tissu 
planétaire » dont l’interprétation prend en compte toutes les 
relations entre les êtres vivants sans exclure ni accorder une place 
dominante aux êtres humains.
Puisque l’objectif de notre mémoire est d’examiner l’association 
entre biodiversité et santé, il convient d’interroger également le 
concept de santé. Celui-ci semble avoir en effet évolué d’un 
descripteur de bien-être des populations humaines vers une 
valeur sociétale, associée à de nombreuses préoccupations 
humaines, en particulier celle de la biodiversité. La philosophe 
Sarah Carvallo, professeure de philosophie au laboratoire 
Logiques de l’Agir (sic) de l'université de Franche-Comté a 
présenté une conférence pendant que nous préparions ce 
mémoire (Carvallo, 2020). Il nous a semblé que son point de vue 
méritait d’être résumé ici : la définition de l’Organisation 
Mondiale de la Santé (OMS) (1948) intégrait une dimension 
sociale et psychologique pour concevoir la santé humaine comme 

« un état complet de bien-être physique, social et mental », 
excluant la dimension environnementale (Morand & Lajaunie, 
2018). Comme nous le mentionnons, les maladies infectieuses 
émergentes ont suscité l’apparition de nouveaux paradigmes de 
santé (One Health et autres, voir la suite de ce chapitre) qui 
associent étroitement santé humaine, animale et environnemen-
tale. Des philosophes, chercheurs et praticiens tentent 
désormais de mettre en place une approche pluridisciplinaire du 
soin qui devra associer des paramètres à la fois biologiques, 
sociaux et écologiques. 
La perception et la compréhension par le public et les décideurs 
de certaines études relatives aux liens entre les concepts de 
biodiversité et de santé, peuvent rendre la liaison plus ou moins 
convaincante en fonction de l’adhésion de ces personnes aux 
valeurs associées aux deux concepts. Une adhésion à ces valeurs 
est nécessaire pour les intégrer dans l’action et les faire entrer dans 
la pratique. Il y a donc, selon nous, une profonde aspiration de la 
société à l’existence d’un lien bénéfique entre santé et biodiversi-
té. En particulier via la démarche « One Health » (Karesh et al., 
2012) même si l’adhésion à cette approche « One Health » n’est 
pas unanime. Le concept Ecohealth par exemple, peut se 
traduire en français de deux façons « santé des écosystèmes » 
(Rapport et al., 1998; Sandifer et al., 2015) ou écologie de la 
santé (Guégan et al., 2004; Gauthier-Clerc et al., 2010); cette 
dernière approche se revendiquant comme une nouvelle 
discipline scientifique. On peut également citer Global Health 
(santé mondiale ou santé globale) ou Planetary Health (santé 
planétaire)... ; pour certains publics et décideurs en santé 
publique, ces concepts ne semblent convaincants qu’à l’aune des 
orientations professionnelles des lecteurs ou de la méthodologie 
des auteurs (Manlove et al., 2016; Cunningham et al., 2017) « Il 
apparaît donc d’une part une difficulté à véritablement intégrer 
les trois dimensions de la santé humaine, animale et environne-
mentale, et d’autre part une difficulté à mettre en politique les 
concepts avancés depuis vingt ans pour proposer un progrès dans 
ce domaine » (Morand et al., 2020).
De nos jours, les activités humaines ont une incidence majeure 
(globale) sur les écosystèmes terrestres et aquatiques  (Crutzen et 
al., 2003), nous devons donc aussi interroger les représentations 
anthropologiques (conscientes ou inconscientes) des 
conséquences écologiques et sanitaires de cette influence. La 
réflexion sur le thème de ce mémoire est souvent anthropocen-
trée, pour ne pas dire anthropocentrique. Nous devons donc 
nous interroger sur l'emploi de métaphores comme « santé des 
écosystèmes » (Rapport, 1989) ou encore « santé de la Terre » 
(Leopold, 2014), voire de biais cognitifs « barrière d'espèce ». Ces 
représentations orientent la définition des programmes de 
recherche et en amont, influencent les motivations profondes 
des financements de ces études scientifiques ; la vision anthro-
pocentrée des sujets liant ou opposant la perte de biodiversité et 
la santé, influence également l'intégration ou l'ignorance de ces 
sujets dans l'enseignement universitaire et technologique.

DE LA TRANSMISSION A LA PROPAGATION

La transmission s’entend ici comme le passage du pathogène 
d’un individu à un autre, la propagation décrivant la progression 
de ce pathogène dans une population. 

L’écologie des espèces animales sources des microbes et 
métazoaires parasites provoquant des maladies émergentes, 
contribue à expliquer les modalités de passage des agents 
transmissibles d’intérêt pour nous, de la faune sauvage à 
l’humain et aux animaux domestiques. On entend par « sympa-
trie » la coexistence de deux espèces dans la même zone (étendue 
de surface limitée) ; la « syntopie » est la coexistence de deux 
espèces dans le même habitat naturel. L'ensemble des êtres 
vivants (en sympatrie ou syntopie) et leurs interactions (la 
biocénose) sont plongés dans un ensemble d’éléments physiques 
ou chimiques du milieu appelé biotope. Ces proximités spatiales 
facilitent le passage de pathogènes entre deux (ou plusieurs) 
populations voisines (humains et animaux commensaux par 
exemple). 
Les animaux de production représentent 80% de la biomasse 
des vertébrés terrestres, leur concentration et leur faible diversité 
génétique, ainsi que leur position à l’interface de l’humain et de 
la faune sauvage, semblent jouer un rôle primordial dans la 
propagation des pathogènes humains émergents (Rohr et al., 
2010; Morand, 2020).
La dégradation des espaces naturels, leur nette réduction en 
surface (cas des forêts primaires et de la déforestation/fragmenta-
tion par exemple) et la modification des pratiques humaines, 
viennent rompre l’équilibre des écosystèmes et les obstacles 
physiques et comportementaux entre populations qui 
occupaient au préalable des aires disjointes et des niches 
écologiques différentes, rendant possibles des transmissions 
inter-espèces et l’évolution d’agents pathogènes auparavant 
limitées à la faune sauvage (Randolph et al., 2010).
Les connaissances disponibles sur la relation écologique entre 
des populations animales « réservoirs » et des populations 
d’animaux domestiques et d’humains sont encore lacunaires 
(Haydon et al., 2002; Viana et al., 2014). La notion de réservoir 
épidémiologique a considérablement évolué à mesure que 
s’approfondissaient les connaissances récentes sur les maladies 
émergentes. On dispose de peu de résultats probants pour 
documenter les liens entre la persistance de l’agent pathogène 
dans la population source et sa transmission aux humains. Cette 
transmission peut se faire dans l’environnement, par l’interven-
tion d’un « véhicule passif » (notamment les animaux domes-
tiques qui peuvent jouer un rôle amplificateur comme c’est le cas 
pour la transmission des virus Nipah avec le rôle du porc ou 
Hendra avec le rôle du cheval) ou par un vecteur arthropode, 
voire même par contact direct.

MALADIES EMERGENTES : « UNE EPIDEMIE 
D’EPIDEMIES » ?

Des traces d'épidémies dans les populations humaines sont 
connues au moins dès le Néolithique. Ces épidémies se sont 
répandues à l’occasion des déplacements humains à différentes 
époques préhistoriques et historiques. Selon la conception de N. 
Gualde (2006), nous sommes entrés dans la quatrième 
transition épidémique (sic), celle de la globalisation des 
échanges.
S. Morand (2016) étend les perspectives de compréhension des 
épidémies en incluant le rôle de l’évolution des relations 

écologiques que les humains entretiennent avec les autres 
espèces vivantes. Les interactions entre les humains, les animaux 
domestiques et sauvages, l’environnement naturel et anthropisé, 
sont à la source de l’apparition de zoonoses (anciennes et 
nouvelles) et de maladies infectieuses et parasitaires émergentes. 
Les épidémies provoquées chez les humains par ces organismes 
ont augmenté en nombre depuis le XXème siècle (pendant 
lequel la population humaine a triplé entraînant un accroisse-
ment encore plus spectaculaire de la biomasse des animaux de 
production). Nous sommes passés d’une ou deux pandémies par 
siècle, à plusieurs par décennie mais la tendance actuelle fait 
l’objet de controverses car si de nouvelles épidémies apparaissent 
en grand nombre, leur incidence (en nombre de cas humains) a 
aussi tendance à diminuer (Smith et al., 2014). Il s’agit en effet 
du cas de la plupart des maladies infectieuses émergentes des 
dernières années avant l’émergence de la COVID-19. Les 
infections à SARS-CoV-1 en 2002 et 2003, et MERS-CoV 
depuis 2012, à elles deux ont entraîné environ 900 morts ; 
l’épidémie à virus Ebola en Afrique de l’Ouest (2017-2019) a 
entraîné, selon diverses sources citant l’OMS, entre 10 000 et     
20 000 morts au total, mais à la même époque le paludisme tuait 
annuellement plus de 400 000 personnes (WHO, 2019).
Des zoonoses, à proprement parler, ont pu en Europe émerger, 
ré-émerger, ou prendre une nouvelle ampleur économique et 
sanitaire au cours des soixante dernières années (depuis l’appari-
tion de la rage vulpine en 1968, en France, un rapport de 
l’ENSV de 2017, a comptabilisé ainsi 27 évènements d’émer-
gence ou de ré-émergence impliquant la faune sauvage en France 
(Balon et al., 2017)). La source primaire est la faune sauvage 
autochtone ou, dans une bien moindre mesure, certaines 
espèces introduites et parfois envahissantes. A titre d’exemple, 
nous pouvons citer le rôle du Tamia de Sibérie (Eutamias 
sibiricus) en forêt de Sénart (au sud de l’Île de France) qui 
contribuerait à développer un foyer de maladie de Lyme dans 
cette forêt péri-urbaine très fréquentée (Marsot et al., 2013).
Il y a donc bien une problématique importante à prendre en 
considération, notamment sur le « vieux » continent européen. 
Néanmoins, les rapports annuels sur la situation des zoonoses en 
Europe montrent qu’en nombre de cas détéctés, les principales 
(salmonelloses, campylobactérioses, entérocolites hémorra-
giques à E. coli vérotoxiques et, dans une moindre mesure, les 
yersinioses) sont d’origine alimentaire et liées à l’élevage (EFSA 
et al., 2019). Sur ce continent, les zoonoses et maladies 
vectorielles transmises par la faune sauvage (fièvre hémorragique 
à syndrome rénal, leptospirose, maladie de Lyme principalement) 
ne revêtent qu'une importance faible, en nombre de cas annuel-
lement détectés (quelques dizaines de milliers au pire, parmi les 
400 millions d’européens). Cependant, ces estimations sont 
soumises à des biais (sous-estimation du fait de pathogènes 
entraînant des symptômes non spécifiques et/ou qui ne 
nécessitent pas d’avis médical ou de notification offcielle) et sont 
toujours susceptibles d’évoluer. En revanche, les maladies 
animales portées ou transmises par la faune sauvage prennent 
une place économique croissante dans l’élevage européen ; la 
coexistence entre animaux sauvages et animaux d’élevage 
devient aujourd’hui difficile et constitue une préoccupation 
sanitaire et économique importante (par exemple : peste porcine 
africaine, Influenza aviaire hautement pathogène).

Les « nouvelles » épidémies, voire les pandémies, trouvent 
essentiellement leur source primaire dans la faune sauvage des 
zones inter-tropicales de certaines régions d’Asie, d’Afrique ou 
d’Amérique (Allen et al., 2017; Guégan et al., 2020). Lorsque la 
maladie infectieuse nouvelle est une zoonose, la transmission 
interhumaine peut être exceptionnelle, voire inexistante 
(comme pour l’influenza H5N1). Toutefois, les agents 
pathogènes responsables de nouvelles pandémies, comme nous 
l’avons précédemment souligné, sont principalement des 
micro-organismes et parasites qui se sont adaptés à l’espèce 
humaine et peuvent se transmettre entre humains sans besoin 
des animaux (comme pour le SARS-CoV-2) (Haider et al., 2020).
L’étude du vivant (la biologie) ne peut être appréciée sans 
prendre en compte les différentes échelles à travers lesquelles 
elle se réalise, que ce soit à l’échelle de la cellule, de l’organisme, 
des populations, des peuplements ou des écosystèmes. Ainsi, 
l’étude des maladies infectieuses émergentes n’échappe pas à 
cette observation et l’étude spatio-temporelle de l’évolution des 
pathogènes, pour qu’elle soit complète et qu’elle permette une 
vision globale des mécanismes qui la régissent, nécessite une 
analyse à ces différentes échelles (organisme, population, peuple-
ment) en différents lieux ou habitats (Magnusson et al., 2020), et 
à différentes échelles de temps (Ezenwa et al., 2015).
Diverses catégories taxinomiques d’agents pathogènes peuvent 
être cause de zoonoses ou de maladies émergentes; toutefois les 
virus à ARN, du fait de leur capacité de mutations adaptatives 
liée à leur mode de réplication, se multipliant dans le 
cytoplasme, sont significativement plus souvent en cause que 
d’autres agents pathogènes (Pulliam et al., 2009). A l’opposé, les 
métazoaires parasites qui évoluent sur un laps de temps bien plus 
lent apparaissent peu comme agents de maladies infectieuses 
émergentes (Cleaveland et al., 2001; Wells et al., 2020). 
Comme mentionné précédemment, depuis 20, voire 30 ans, de 
très nombreuses études ont été publiées sur ces relations (Smith 
et al., 2010). Pourtant, les controverses qui ont agité les médias 
pendant la crise de la COVID-19 laissent transparaître le 
manque d’informations ou de prise en compte du risque zoono-
tique qui était pourtant déjà connu de la communauté scienti-
fique. Par exemple, le programme d’études pluridisciplinaire « 
PREDICT » de l’USAID (United States Agency for Internatio-
nal Development), ("PREDICT program," 2009) avait notam-
ment pointé le marché « vivant » (Wet market) de la ville de 
Wuhan en Chine comme un point chaud (hot spot) pour le 
démarrage d’une future épidémie. De surcroît, ce même 
programme avait pressenti le groupe des coronavirus comme 
source d’une très plausible future pandémie. Confirmant cette 
crainte, l'OMS avait mis le SRAS et le MERS sur la liste des 
maladies prioritaires en terme de recherche et développement 
afin de signaler que les coronavirus soient un groupe à surveiller 
avec acuité (WHO, 2018).
Plusieurs projets de recherche de l’UE (en particulier EDEN, 
EDEN-Next, WildTech, APHAEA, MedVetNet pour ne citer 
que ceux dont nous avons connaissance) portaient également 
sur la problématique des maladies infectieuses émergentes en 
relation avec la faune sauvage.
Dans ce contexte, la crise sanitaire engendrée par la pandémie de 
COVID-19 suggère qu’une meilleure prise en compte du danger 
de portage des pathogènes dans l’environnement est nécessaire ; 

une bonne connaissance de ces dangers et une surveillance 
épidémiologiques ciblant les expositions à ces dangers doit se 
mettre en place pour permettre une prévention efficace du 
risque d’émergence de maladies infectieuses.

LA BIODIVERSITE : UN DANGER OU UNE 
SECURITE SANITAIRE ?

Un des sujets scientifiques les plus débattus et au cœur de la 
problématique de ce mémoire reste la question de savoir si la 
diversité biologique des écosystèmes favorise ou au contraire 
limite le nombre d’émergences de zoonoses et de maladies 
infectieuses (Keesing et al., 2010 ; Wood et al., 2014 ; Johnson 
et al., 2015; Rohr et al., 2020). Des milliers de micro-organismes 
restent à inventorier dans les populations d’animaux sauvages. 
Quelques centaines de virus sont reconnus comme agents de 
maladies humaines et des investigations par sondage suggèrent 
qu’ils représentent moins de 1 % de la diversité des virus 
hébergés par la faune mammalienne ou aviaire sauvage, le reste 
étant encore à découvrir (Anthony et al., 2013). Ces virus et 
autres pathogènes inconnus peuvent, à l’occasion de combinai-
sons d’événements fortuits, infecter et rendre malades des 
personnes humaines.
L’émergence des nouvelles maladies transmissibles semble 
ensuite se produire par étapes successives dont la description 
dans ses grandes lignes fait consensus chez la plupart des scienti-
fiques, mais revêt une complexité considérable dans le détail de 
la chaîne de transmission (Figure 2). 

 

Figure 2 : Propriété pandémique d’un virus zoonotique d’origine animale 
montrant une transmission de l’animal vers l’humain puis une expansion 
par transmission inter-humaine (Illustration de Kreuder et al. (2015)).

Les perturbations de l’environnement « naturel » ou déjà 
modifié (urbanisation, déforestation ou envahissement par des 
broussailles « bush encroachement », irrigation, exploitations 
minières, conflits armés,...) semblent faciliter, voire permettre le 
passage des pathogènes à des populations humaines confrontées 
à un habitat naturel en proie à des modifications rapides, voire 
brutales. Ces modifications incluent des déséquilibres 
écologiques (alimentation, compétition, prédation, 
parasitisme…), une modification  des communautés en faveur 
d’espèces dont les traits de vie sont corrélés au statut de réservoir 
(Gibb et al., 2020), et à un appauvrissement de la diversité 
spécifique (MacDonald et al., 2019; Guégan et al., 2020; 
Halliday et al., 2020).

débats relatifs au caractère zoonotique du virus, très probable-
ment originaire de la faune sauvage mais adapté à une transmis-
sion interhumaine, dans des conditions qui ne sont pas encore 
éclaircies au moment où cette note est rédigée. Les épidémies 
ont toujours existé mais l’augmentation de leur fréquence ces 
dernières décennies semble confirmer que le monde actuel tend 
à favoriser tant leur émergence que leur propagation.
L’existence d’un lien entre maladies émergentes et biodiversité a 
fait l’objet de nombreuses publications et rapports d’experts. En 
fonction des contextes, cette corrélation semble être tantôt 
négative (favorable aux pathogènes et à leur transmission) ou 
tantôt positive (favorable à la santé en réduisant la transmission). 
Toutefois une érosion de la biodiversité favorisant une augmen-
tation des émergences est plus largement documentée : les 
épidémies d’origine zoonotique sont positivement corrélées à 
une perte de biodiversité et pourraient renforcer cette perte de 
biodiversité. En effet, les espèces sauvages les plus spécialisées, 
très adaptées à l'exploitation du milieu naturel dans lequel elles 
vivent, hébergent des pathogènes eux-mêmes spécialisés, moins 
enclins à se propager à d'autres espèces. Ces espèces, très dépen-
dantes de leur écosystème, sont les plus menacées quand le 
milieu naturel est modifié. Dans ce même milieu, les espèces 
généralistes sont favorisées par l’altération de l'écosystème et 
peuvent se développer; les pathogènes qu'elles hébergent sont 
aptes à coloniser de nouveaux hôtes et par conséquent peuvent 
passer aux animaux domestiques et à l'humain (Morand & 
Figuié, 2018).
La perturbation des biotopes dans lesquels nous vivons, par la 
modification des habitats et leur exploitation croissante par les 
humains, crée en effet des opportunités de transmission de 
pathogènes aux humains et à leurs animaux domestiques. La 
faune sauvage peut héberger une grande diversité de micro-orga-
nismes et a fortiori donc de pathogènes pour l’humain résultant 
de la diversité zoologique des hôtes. Elle est donc une source 
potentielle de nouveaux pathogènes pour l'espèce humaine à 
l’occasion de nouveaux contacts (destructions de biotopes) mais 
elle est également partie prenante du fonctionnement des 
écosystèmes dans lesquels nous évoluons et dont nous dépendons. 
Une meilleure compréhension de l’impact de la biodiversité sur 
notre sécurité sanitaire et une meilleure information et 
éducation sur notamment les risques de l’exploitation, voire la 
sur-exploitation, actuelle qui est faite des écosystèmes «naturels» 
et anthropisés, permettra de mieux comprendre les mécanismes 
d’émergence et de réémergence. Afin de prévenir l’établissement 
de nouvelles maladies, l’étude pluridisciplinaire de ces phéno-
mènes paraît plus que jamais essentielle.
Les pathogènes participent pleinement aux relations entre 
organismes et populations interagissant dans les écosystèmes. 
Considérer l'origine et la propagation des pandémies du point 
de vue de l'écologie des populations et des écosystèmes, peut 
aider à mieux comprendre leurs causes profondes et à concevoir 
des solutions pour prévenir leur émergence. Une meilleure 
intégration de cette approche (écologie de la santé) par une 
recherche inter- et trans-disciplinaire impose que les chercheurs 
travaillant sur l'écologie des pathogènes et l’environnement 
contribuent aux stratégies de prévention et de contrôle des 
pandémies, en collaboration avec les autres professionnels de la 
santé humaine et animale, et avec l'appui des sciences humaines.
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Certains groupes humains engagés dans des activités au contact 
du milieu « sauvage » (chasseurs, pêcheurs, forestiers, réfugiés, 
travailleurs manuels précaires, …) ou au contact des animaux 
sauvages eux-mêmes (personnel des marchés de « viande de 
brousse », consommateurs, populations de chasseurs-cueilleurs) 
sont particulièrement exposés à l’infection (Wolfe et al., 2007). 
Il en va de même pour les éleveurs et leur entourage qui sont 
particulièrement exposés lorsque l’infection de la faune sauvage 
est transmise et amplifiée par une espèce domestique (« grippe » 
aviaire à virus influenza H5N1, infection à virus Nipah ou 
Hendra où les animaux domestiques ont servi d’espèces relais 
entre le réservoir et l’humain) (Gibb et al., 2020).
Depuis une vingtaine d’années, des recherches étayent l’hypo-
thèse qu’un « effet de dilution » réduit la probabilité de zoonoses 
dans les écosystèmes à forte diversité spécifique, mais là encore 
dans des conditions souvent particulières (Ostfeld et al., 2000; 
Magnusson et al., 2020; Rohr et al., 2020). Le rôle des espèces 
réservoirs dans le phénomène de dilution apparaît plus impor-
tant que celui des espèces vectrices qui tendent, au contraire, 
pour ce type de transmission à amplifier le processus infectieux 
(Figure 3); ce constat montre l’importante hétérogénéité 
spatio-temporelle qui peut exister entre effet de dilution et effet 
d’amplification qui peuvent intervenir et coexister (Roche et al., 
2011). Au moment où ce mémoire est rédigé, le sujet continue 
d’alimenter la recherche sur la complexité des phénomènes de 
persistance et de propagation des pathogènes.

 

Figure 3 : Représentation schématique de l’influence de la richesse 
spécifique des écosystèmes et du rôle épidémiologique associé des espèces 
sur les phénomènes de dilution et d’amplification des pathogènes 
(Illustration adaptée de Roche et Guégan, 2011).

CONCLUSION : MIEUX COMPRENDRE POUR 
MIEUX ANTICIPER, MIEUX ENSEIGNER ET 
INFORMER POUR MIEUX PREVENIR

Le SARS-CoV-2, virus responsable de la pandémie de la 
COVID-19 a déstabilisé le fonctionnement de nos sociétés à 
l’échelle planétaire. Cette crise mondiale a soulevé de nombreux 
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Le recours aux vaccins et aux antimicrobiens a un temps laissé 
croire que l’humanité pourrait contrôler les maladies 
infectieuses et parasitaires. Dès les années 1980, l’irruption de 
maladies infectieuses inconnues au préalable, comme le SIDA 
(syndrome d’immunodéficience acquise) et la légionellose, a 
remis en cause cet optimisme et promu le concept de « maladies 
infectieuses émergentes (MIE) » et aussi « réémergentes » lorsque 
des maladies ayant précédemment disparu, ou régressé, ont 
réapparu. La notion d’agents infectieux émergents a fait l’objet 
d’une littérature grandissante dès la décennie 1990 (Figure 1), 
en particulier à la suite de la découverte du virus de l’immunodé-
ficience humaine (VIH) responsable du SIDA en 1983. Par la 
suite, d’autres maladies émergentes ont aussi relevé l’attention de 
la communauté scientifique (Morse et al., 2012), avec notamment 
la Grippe A induite par le virus Influenza hautement pathogène 
H5N1 en 1997 puis en 2005 (Alexander, 2007), le virus Influenza 
H1N1 en 2009 (Nava et al., 2009), puis le syndrome respiratoire 
aigu sévère (SRAS) en 2003 lié au virus SRAS-CoV-1 (Berger et 
al., 2004), le syndrome respiratoire du Moyen-Orient (MERS) en 
2012 dû au virus MERS-CoV (Abdallat et al., 2013) pour finir par 
la COVID-19 en 2020 et le virus SRAS-CoV-2 (Huang et al., 
2020), en nous limitant, pour illustration, depuis le VIH, à des 
virus provoquant des maladies respiratoires susceptibles de déclen-
cher des pandémies comme la COVID-19. 

Figure 1 : Résultat de requête du nombre d’articles scientifiques de la 
base documentaire Scopus incluant les termes ‘emerging infectious 
disease’ au cours des cinquante dernières années, avec indication par des 
flèches de quelques exemples marquants de virus émergents. 

Au cours des années 2000, des articles de synthèse (Taylor et al., 
2001; Woolhouse et al., 2005; Jones et al., 2008) parus dans des 
revues scientifiques prestigieuses, révélaient au public les 
diverses catégories d’agents pathogènes qui étaient associées à 
ces émergences et montraient l’importance particulière des 
maladies humaines dues à des agents pathogènes entretenus et 
propagés par des animaux ou l’environnement. En complément 
de ces publications citées d’innombrables fois, d’autres études, 
en particulier celle de Cleaveland et al. (2001) ont montré que 
les maladies transmissibles des animaux domestiques 
répondaient à des critères analogues.
De ces études est ressorti l’argument, depuis largement vulgarisé, 
que la plupart des maladies infectieuses et parasitaires humaines 
(les chiffres varient selon les publications entre environ 1407 
agents pathogènes humains répertoriés pour Woolhouse et al. 
(2005) et plus de 2100 pour Wardeh et al. (2015) et Murray et al. 
(2018) ont pour origine un agent pathogène « multi-hôtes » (ces 
hôtes sont selon les cas des animaux sauvages ou domestiques et 
des humains). Les émergences d’agents pathogènes sont actuelle-
ment représentées à plus de 62% par des agents d’origine 
animale (zoonoses) au sein desquels, ces 50-60 dernières années, 
72% seraient issus de la faune sauvage (Jones et al., 2008; 
Murray et al., 2018). L’évolution des émergences d’agents 
pathogènes des 60 dernières années révèle une augmentation 
significative de leur occurrence (Jones et al., 2008; Morand & 
Figuié, 2018) mettant en lumière des enjeux de mobilisation et 
de réorganisation de nos sociétés, tant d’un point de vue collectif 
qu’individuel (Ashford, 2003).
La problématique de l’origine faunistique des pathogènes 
émergents ressurgit régulièrement dans les médias en particulier à 
l’occasion d’alertes sanitaires et de menaces pandémiques. L’émer-
gence du virus SARS-CoV-2 (Wu et al., 2020; Zhou et al., 2020) 
s’est donc sans surprise accompagnée de son lot d’interrogations 
médiatiques et de controverses, cette fois avec le pangolin comme 
emblème allégorique (Daszak et al., 2020; Salata et al., 2020; Xiao 
et al., 2020). Cependant, il a été depuis suggéré que la proximité 
génétique apparente entre les coronavirus de pangolins et le 
SARS-CoV-2 est probablement fortuite (Liu et al., 2020). 

La pandémie du SARS-CoV-2 a notamment été l’occasion de 
percevoir l’enjeu sociétal que constituent les épidémies. L’évalua-
tion de la crise, la préparation des sociétés et les réponses 
apportées par les autorités sont autant d’éléments clés dans la 
conduite d’un programme de surveillance et de lutte sanitaire 
(Zylberman, 2013). Au-delà de la nécessaire réponse d’urgence 
faite à une crise sanitaire, il apparaît essentiel de pouvoir 
identifier et caractériser les agents pathogènes des maladies 
humaines ou animales et leur source, puis de comprendre leur 
propagation, afin de mieux anticiper le risque et les réponses à y 
apporter (Keck, 2020).
Le mémoire présenté ici porte essentiellement sur les relations 
écologiques susceptibles d'exister entre certains hôtes naturels 
sauvages d’agents pathogènes, et le passage de ces derniers à des 
espèces animales domestiques et/ou aux humains. Dans les 
paragraphes qui suivent, nous explorerons plus particulièrement 
le lien entre pertes d'origine anthropique de la biodiviersité et 
l’émergence de nouvelles maladies infectieuses. L’article aborde-
ra dans un premier temps les méthodes d’études, puis les 
maladies d’intérêt, et aussi les populations animales sources 
d’agents pathogènes, pour ensuite discuter de la sémantique des 
termes « santé » et « biodiversité ». Il abordera également la 
transmission et la propagation de ces agents de maladies, puis 
l’augmentation contemporaine de la fréquence des épidémies et 
enfin l’impact de la biodiversité sur la santé humaine et animale. 

METHODES D’ETUDES DES LIENS ENTRE
ALTERATION DE LA BIODIVERSITE 
ET EMERGENCES DE CERTAINES MALADIES 

Pour l’essentiel, les études originales, notamment dans des 
programmes européens et américains, utilisent des approches 
descriptives et analytiques et plus rarement expérimentales sur 
lesquelles des synthèses sont fondées ; ces études portent sur des 
investigations microbiologiques (diagnostic et dépistage des 
agents pathogènes) et des enquêtes de terrain (approches 
épidémiologiques et écologiques des facteurs de risque d’infec-
tion ou de portage parasitaire (Abbate et al., 2020). Pour 
certaines de ces synthèses, des bases de données ont été compi-
lées afin de relier statistiquement et par modélisation, d’une part 
les agents pathogènes découverts sur des animaux sauvages en 
liberté et, d’autre part les agents responsables de maladies 
humaines ou animales (animaux de production ou de compa-
gnie) (Salkeld et al., 2013; Allen et al., 2017; Olival et al., 2017; 
Young et al., 2017). L’infection ou l’infestation des animaux 
sauvages n’entraîne pas toujours, voire rarement le développe-
ment d’une maladie cliniquement exprimée ou de lésions 
identifiables dans ces espèces ; leur importance voire leur 
présence peuvent donc être mésestimées. De ce fait, dans la 
plupart des études tout comme dans ce mémoire, ce ne sont pas 
les maladies des animaux sauvages qui retiennent prioritaire-
ment l’intérêt, mais principalement les maladies humaines ou 
des animaux domestiques, dont les agents sont entretenus et/ou 
transmis par les animaux sauvages.
Les synthèses conduites pour rechercher des liens entre 
altérations de la biodiversité et émergence de maladies 
infectieuses humaines ou d'espèces domestiques se fondent en 

grande partie sur des études réalisées à partir de travaux scienti-
fiques originaux « les méta-analyses » qui répondent à des règles 
strictes pour être publiées ; ces synthèses reposent aussi sur des 
revues exhaustives de la bibliographie (Borenstein et al., 2009). 
Ces bases de données peuvent comprendre plusieurs centaines 
ou plusieurs milliers de liens « microbe / espèce hôte /maladie » 
permettant des traitements bio-statistiques appropriés et la 
révélation de dépendances (comme par exemple les proportions 
de maladies infectieuses humaines qui sont des zoonoses). 
Compte tenu de l’ampleur de l’éventail des triades microbe / 
hôte / maladie (Guégan et al., 2020), il est tentant de délimiter 
le champ des études (Exemple : virus / mammifères) au risque de 
créer des biais de sélection des sujets à prendre en considération. 
Les maladies humaines, par exemple, peuvent prendre le pas sur 
les maladies animales à impact économique. Les maladies à 
transmission vectorielle peuvent parfois mieux retenir l’atten-
tion que des maladies transmises différemment.
Récemment, ce type de travaux synthétiques a remis en exergue 
le rôle épidémiologique des chauves-souris connues pour 
héberger un grand nombre d'espèces virales sans en subir de 
conséquences cliniques (Calisher et al., 2006; Hayman, 2019). 
Ces espèces représentent-elles un réservoir privilégié d’agents 
pathogènes nouveaux pour l’humain, ou les ordres des 
Rongeurs et Chiroptères comptant le plus grand nombre 
d’espèces ont-ils été plus étudiés que tout autre groupe animal 
(Luis et al., 2013; Gibb et al., 2020) ?
Le rôle particulier de certains taxons comme source d'agents 
pathogènes humains reste donc débattu ; les fonctions et 
relations écologiques (prédation, commensalisme, domestica-
tion...) ou les proximités phylogénétiques (liées aux spécificités 
des récepteurs cellulaires permettant l'infection des cellules du 
nouvel hôte) contribuent à expliquer, en sus de la seule richesse 
spécifique des taxons, la possible contamination interspécifique 
entre populations d’animaux sauvages, domestiques et 
d’humains (Johnson et al., 2020). La pratique et le développe-
ment de l’élevage ont également favorisé la liaison épidémiolo-
gique plus fréquente avec des taxons tels que par exemple les 
Périssodactyles et Artiodactyles (autrefois « Ongulés ») (Wool-
house et al., 2005; Wells et al., 2020).

LES MALADIES D’INTERET

Cette revue porte principalement sur les maladies humaines, 
ainsi que certaines maladies des animaux domestiques de 
production et de compagnie, qui ont émergé ou réémergé en 
Europe ces dernières décennies. Toutefois, nous avons exclu de 
cette revue les maladies contagieuses qui actuellement sont 
entretenues et propagées uniquement au sein de l’espèce 
humaine, ainsi que des maladies des animaux domestiques qui 
ne sont pas transmises par des espèces animales sauvages 
porteuses des agents pathogènes. 
Certaines maladies transmissibles humaines sont des zoonoses 
vraies (maladies naturellement transmises des animaux vertébrés 
aux humains, et réciproquement, comme la rage). Elles 
impliquent l’existence d’un réservoir animal indispensable pour 
entretenir l’agent pathogène et le communiquer aux humains ; 
sans cet animal, la transmission s’éteint. Certaines maladies 
transmissibles sont qualifiées de sapronoses (mot anglais, dont le 

meilleur équivalent en français serait « maladie tellurique ») car 
l’agent initial, le saprobionte, est naturellement entretenu dans 
un milieu ou un élément naturel (eau ou sol) et devient 
pathogène en contaminant une personne (c'est le cas des 
bactéries responsables de la légionellose).
Les maladies humaines (nous utiliserons par la suite la forme 
raccourcie de « l’humain » pour désigner l’espèce humaine) telles 
que le SIDA, le SRAS, certaines fièvres hémorragiques, voire la 
peste (Yersina pestis), qui sont dues à un agent pathogène issu de 
la faune sauvage ayant acquis l’aptitude à se propager dans les 
groupes humains, entrent pour partie dans le cadre de cette 
revue; mais celle-ci se limite à l’étude et à la compréhension de 
leur origine, plus précisément aux conditions de passage de 
l'agent pathogène d’une population animale sauvage en liberté à 
l’humain. Ce passage peut avoir lieu avec ou sans l'interposition 
d'un relais représenté par une ou des populations animales 
domestiques ou sauvages détenues en captivité. Pour certaines 
de ces maladies humaines, des arthropodes assurent une 
transmission efficace du pathogène (ce sont les maladies dites 
vectorielles, comme la borréliose de Lyme par exemple).

MICRO-ORGANISMES ET PARASITES, LEUR 
POUVOIR PATHOGENE

Pour les besoins de clarté de cet article, nous précisons ci-dessous 
le sens que nous souhaitons adopter pour les termes relatifs aux 
agents pathogènes. 
La dénomination de certains agents capables de causer une 
maladie dans une espèce, mais pouvant être tolérés, ou symbio-
tiques dans une autre, n’est pas simple à résumer : le terme 
«microbe» fait référence à un être biologique n’étant ni une 
molécule, ni un composé toxique, visible au travers d’une 
optique grossissante, par opposition à des métazoaires parasites 
qui sont visibles à la loupe ou à l’œil nu. Le terme de microbe a 
l’avantage de ne pas sous-entendre un rôle pathogène. Plus 
récemment, on a pu lui préférer le terme de « micro-organisme ». 
Les virus ont été inclus assez récemment comme faisant partie 
des microbes ou micro-organismes.
Lorsque l’on veut désigner tous les agents qui peuvent engendrer 
un état pathologique chez au moins certains individus d’une 
espèce, on se réfère à l’expression « agent pathogène » qui 
regroupe des micro et macro-parasites, mais peut être aussi 
employée pour des composés inertes. Le terme de parasite est 
dans ce cas employé en référence à la fonction écologique 
parasitaire, mais pas au classement taxonomique qui distingue 
en médecine, les parasites (protozoaires et métazoaires exerçant 
une action spoliatrice sur leur hôte mais dont la multiplication 
ne se produit généralement pas dans les organes de cet hôte) des 
agents infectieux (virus, bactéries, et autres micro-organismes) 
qui se multiplient dans les organes et tissus de leur hôte.
« Pathogène » est, en français académique, un adjectif. Mais la 
littérature anglo-américaine a banalisé son emploi comme 
substantif : un « pathogène » est donc un agent capable de 
provoquer une maladie. Nous emploierons l’un ou l’autre des 
termes en fonction du contexte.
Les microbes et les métazoaires parasites ne sont pas tous 
pathogènes ; l’immense majorité d’entre eux sont indifférents ou 
sont tolérés sans dommage par l'organisme qui les héberge : ils 

peuvent être commensaux ou symbiotiques, et la littérature 
anglaise emploie souvent le vocable de « mutualiste ». Aussi, 
pour établir un lien de pathogénicité entre un micro-organisme 
hébergé par la faune et l’humain, c’est-à-dire l’existence d’une 
zoonose d’origine sauvage, la détection de la maladie chez 
l’humain est une étape indispensable. La caractéristique 
commune des agents transmissibles qui font l’objet de cette 
revue est leur capacité à se transmettre naturellement entre 
différentes espèces pourvu que les populations réceptives soient 
en relation. Ces agents «parasites généralistes » ou « multi-hôtes», 
(termes utilisés dans les publications scientifiques) trouvent dans 
un éventail d’espèces hôtes les capacités adaptatives permettant 
d’infecter les hôtes; ils n’ont aucune « barrière d’espèce » à 
franchir si une voie de transmission permet le passage d’une 
population d’hôtes d’une espèce donneuse à une espèce 
réceptrice (Borremans et al., 2019). A cet égard, l’utilisation de 
la terminologie « barrière d’espèce » ne serait-elle pas de nature à 
induire quelques biais cognitifs sur la perception des phéno-
mènes d’émergence et de transmission ? Elle donne notamment 
une image caricaturale d’états de mode de transmission      
inter-espèces classiquement hermétique, démentie par la notion 
même de zoonose. 

LES POPULATIONS ANIMALES « SOURCES » 
D’AGENTS PATHOGENES TRANSMISSIBLES

Les animaux sauvages, principalement les mammifères et dans 
une moindre mesure les oiseaux, hébergent souvent et probable-
ment majoritairement, les microbes reconnus responsables des 
nouvelles maladies infectieuses ou parasitaires des animaux 
domestiques et des humains.
Au départ, lorsque sont publiées les premières études sur les 
maladies et pathogènes émergents, c’est généralement par le 
terme de "faune sauvage" (wildlife en anglais) qu’ont été 
désignées les espèces animales sources de certaines contamina-
tions. Le code de l’OIE (Organisation mondiale de la santé 
animale) définit et distingue : l’animal sauvage, l’animal sauvage 
en captivité, l’animal domestique « féral » et l’animal domestique 
proprement-dit (OIE, 2019). Pour sa part, la loi de santé animale 
de l’Union Européenne, promulguée en 2016, entrée en vigueur 
en 2020, ne distingue que les animaux « détenus » et les animaux 
en liberté (EU regulation, 2016). La faune sauvage en liberté se 
distingue, par son mode de vie, des populations d’animaux 
domestiques ou sauvages maintenues en captivité (animaux de 
parcs zoologiques, de réserves de chasse…). En outre, la 
littérature scientifique abonde d'études sur le rôle des animaux 
dits « synanthropiques » qui appartiennent à des espèces 
sauvages et commensales liées durablement à la présence 
humaine, comme de très nombreuses espèces de chauve-souris et 
de rongeurs, dans la transmission animal-humain. Enfin, des 
«espèces relais» (bridge-hosts en anglais) peuvent aussi constituer 
un lien (nécessaire ou non pour la transmission selon les 
pathogènes) entre des individus contaminés et des populations 
animales réservoirs d'agents pathogènes. Ainsi, la transmission 
du virus Ebola pourrait se faire à partir d'un réservoir qui reste 
méconnu via des espèces relais favorisant la transmission 
humaine comme certaines chauves-souris et les grands primates 
(Leendertz, 2016). L’étude du maintien et de la transmission des 

agents infectieux dans les populations réservoirs reste une tâche 
difficile pour le monde scientifique. La prévalence et l’incidence 
dans ces populations est en effet généralement faible, et la diversi-
té spécifique des populations animales impliquées est telle qu’il 
est souvent difficile d’y détecter et étudier l’agent infectieux.

UN PEU DE SEMANTIQUE: « SANTE ET BIODI-
VERSITE », CE QUE REVELENT (OU CACHENT) 
LES MOTS 

Dans ce paragraphe, nous essayons d’adopter un point de vue 
inspiré par les sciences humaines et sociales, bien qu’aucun des 
signataires de ce mémoire ne soit issu de ces disciplines. Un 
recueil plus détaillé pourra être trouvé dans l’ouvrage de Morand 
et Lajaunie (2018) qui explore les recherches associant la santé et 
la biodiversité, l'écologie évolutive des maladies infectieuses et 
non infectieuses, l'éthique, le droit, et enfin les politiques 
publiques. Nous avons néanmoins jugé important de relativiser 
les connaissances acquises par les sciences biologiques en les 
confrontant à des points de vue issus de la sociologie ou de 
l’anthropologie. Le néologisme de « biodiversité » est d’appari-
tion récente et sa définition mérite une attention particulière. Le 
concept remonte au « Sommet de la terre », conférence de l’Orga-
nisation des Nations Unies, tenue à Rio de Janeiro, Brésil, en 
1992 ; c’est à dire peu après l’irruption des idées et concepts de 
maladies émergentes. En écologie (la discipline scientifique) les 
concepts de « richesse spécifique » et de « diversité biologique » 
ont précédé la notion de « biodiversité » (Begon et al., 1986). 
L’étude de la richesse spécifique utilise des indicateurs 
écologiques, issus de la théorie de l’information permettant 
l’approche analytique de phénomènes complexes (Shannon et 
al., 1948). Les indicateurs de richesse spécifique, notamment 
l’indice de diversité de Shannon, prennent en compte le nombre 
d’espèces et pour chacune d’elles, le nombre d’individus. 
La « biodiversité » a pris un sens particulier dans le cadre des 
projets de développement « soutenable » (ou durable). Elle 
constitue une « valeur » éthique, sociétale ou politique dont les 
écologues français se sont emparés (Barbault, 2005).
On observe notamment dans la littérature de vulgarisation et les 
médias, un glissement du sens de l’expression « protection de la 
nature » vers celui de « préservation de la biodiversité ». Ce 
dernier mot comporte une notion quasi-philosophique de « tissu 
planétaire » dont l’interprétation prend en compte toutes les 
relations entre les êtres vivants sans exclure ni accorder une place 
dominante aux êtres humains.
Puisque l’objectif de notre mémoire est d’examiner l’association 
entre biodiversité et santé, il convient d’interroger également le 
concept de santé. Celui-ci semble avoir en effet évolué d’un 
descripteur de bien-être des populations humaines vers une 
valeur sociétale, associée à de nombreuses préoccupations 
humaines, en particulier celle de la biodiversité. La philosophe 
Sarah Carvallo, professeure de philosophie au laboratoire 
Logiques de l’Agir (sic) de l'université de Franche-Comté a 
présenté une conférence pendant que nous préparions ce 
mémoire (Carvallo, 2020). Il nous a semblé que son point de vue 
méritait d’être résumé ici : la définition de l’Organisation 
Mondiale de la Santé (OMS) (1948) intégrait une dimension 
sociale et psychologique pour concevoir la santé humaine comme 

« un état complet de bien-être physique, social et mental », 
excluant la dimension environnementale (Morand & Lajaunie, 
2018). Comme nous le mentionnons, les maladies infectieuses 
émergentes ont suscité l’apparition de nouveaux paradigmes de 
santé (One Health et autres, voir la suite de ce chapitre) qui 
associent étroitement santé humaine, animale et environnemen-
tale. Des philosophes, chercheurs et praticiens tentent 
désormais de mettre en place une approche pluridisciplinaire du 
soin qui devra associer des paramètres à la fois biologiques, 
sociaux et écologiques. 
La perception et la compréhension par le public et les décideurs 
de certaines études relatives aux liens entre les concepts de 
biodiversité et de santé, peuvent rendre la liaison plus ou moins 
convaincante en fonction de l’adhésion de ces personnes aux 
valeurs associées aux deux concepts. Une adhésion à ces valeurs 
est nécessaire pour les intégrer dans l’action et les faire entrer dans 
la pratique. Il y a donc, selon nous, une profonde aspiration de la 
société à l’existence d’un lien bénéfique entre santé et biodiversi-
té. En particulier via la démarche « One Health » (Karesh et al., 
2012) même si l’adhésion à cette approche « One Health » n’est 
pas unanime. Le concept Ecohealth par exemple, peut se 
traduire en français de deux façons « santé des écosystèmes » 
(Rapport et al., 1998; Sandifer et al., 2015) ou écologie de la 
santé (Guégan et al., 2004; Gauthier-Clerc et al., 2010); cette 
dernière approche se revendiquant comme une nouvelle 
discipline scientifique. On peut également citer Global Health 
(santé mondiale ou santé globale) ou Planetary Health (santé 
planétaire)... ; pour certains publics et décideurs en santé 
publique, ces concepts ne semblent convaincants qu’à l’aune des 
orientations professionnelles des lecteurs ou de la méthodologie 
des auteurs (Manlove et al., 2016; Cunningham et al., 2017) « Il 
apparaît donc d’une part une difficulté à véritablement intégrer 
les trois dimensions de la santé humaine, animale et environne-
mentale, et d’autre part une difficulté à mettre en politique les 
concepts avancés depuis vingt ans pour proposer un progrès dans 
ce domaine » (Morand et al., 2020).
De nos jours, les activités humaines ont une incidence majeure 
(globale) sur les écosystèmes terrestres et aquatiques  (Crutzen et 
al., 2003), nous devons donc aussi interroger les représentations 
anthropologiques (conscientes ou inconscientes) des 
conséquences écologiques et sanitaires de cette influence. La 
réflexion sur le thème de ce mémoire est souvent anthropocen-
trée, pour ne pas dire anthropocentrique. Nous devons donc 
nous interroger sur l'emploi de métaphores comme « santé des 
écosystèmes » (Rapport, 1989) ou encore « santé de la Terre » 
(Leopold, 2014), voire de biais cognitifs « barrière d'espèce ». Ces 
représentations orientent la définition des programmes de 
recherche et en amont, influencent les motivations profondes 
des financements de ces études scientifiques ; la vision anthro-
pocentrée des sujets liant ou opposant la perte de biodiversité et 
la santé, influence également l'intégration ou l'ignorance de ces 
sujets dans l'enseignement universitaire et technologique.

DE LA TRANSMISSION A LA PROPAGATION

La transmission s’entend ici comme le passage du pathogène 
d’un individu à un autre, la propagation décrivant la progression 
de ce pathogène dans une population. 

L’écologie des espèces animales sources des microbes et 
métazoaires parasites provoquant des maladies émergentes, 
contribue à expliquer les modalités de passage des agents 
transmissibles d’intérêt pour nous, de la faune sauvage à 
l’humain et aux animaux domestiques. On entend par « sympa-
trie » la coexistence de deux espèces dans la même zone (étendue 
de surface limitée) ; la « syntopie » est la coexistence de deux 
espèces dans le même habitat naturel. L'ensemble des êtres 
vivants (en sympatrie ou syntopie) et leurs interactions (la 
biocénose) sont plongés dans un ensemble d’éléments physiques 
ou chimiques du milieu appelé biotope. Ces proximités spatiales 
facilitent le passage de pathogènes entre deux (ou plusieurs) 
populations voisines (humains et animaux commensaux par 
exemple). 
Les animaux de production représentent 80% de la biomasse 
des vertébrés terrestres, leur concentration et leur faible diversité 
génétique, ainsi que leur position à l’interface de l’humain et de 
la faune sauvage, semblent jouer un rôle primordial dans la 
propagation des pathogènes humains émergents (Rohr et al., 
2010; Morand, 2020).
La dégradation des espaces naturels, leur nette réduction en 
surface (cas des forêts primaires et de la déforestation/fragmenta-
tion par exemple) et la modification des pratiques humaines, 
viennent rompre l’équilibre des écosystèmes et les obstacles 
physiques et comportementaux entre populations qui 
occupaient au préalable des aires disjointes et des niches 
écologiques différentes, rendant possibles des transmissions 
inter-espèces et l’évolution d’agents pathogènes auparavant 
limitées à la faune sauvage (Randolph et al., 2010).
Les connaissances disponibles sur la relation écologique entre 
des populations animales « réservoirs » et des populations 
d’animaux domestiques et d’humains sont encore lacunaires 
(Haydon et al., 2002; Viana et al., 2014). La notion de réservoir 
épidémiologique a considérablement évolué à mesure que 
s’approfondissaient les connaissances récentes sur les maladies 
émergentes. On dispose de peu de résultats probants pour 
documenter les liens entre la persistance de l’agent pathogène 
dans la population source et sa transmission aux humains. Cette 
transmission peut se faire dans l’environnement, par l’interven-
tion d’un « véhicule passif » (notamment les animaux domes-
tiques qui peuvent jouer un rôle amplificateur comme c’est le cas 
pour la transmission des virus Nipah avec le rôle du porc ou 
Hendra avec le rôle du cheval) ou par un vecteur arthropode, 
voire même par contact direct.

MALADIES EMERGENTES : « UNE EPIDEMIE 
D’EPIDEMIES » ?

Des traces d'épidémies dans les populations humaines sont 
connues au moins dès le Néolithique. Ces épidémies se sont 
répandues à l’occasion des déplacements humains à différentes 
époques préhistoriques et historiques. Selon la conception de N. 
Gualde (2006), nous sommes entrés dans la quatrième 
transition épidémique (sic), celle de la globalisation des 
échanges.
S. Morand (2016) étend les perspectives de compréhension des 
épidémies en incluant le rôle de l’évolution des relations 

écologiques que les humains entretiennent avec les autres 
espèces vivantes. Les interactions entre les humains, les animaux 
domestiques et sauvages, l’environnement naturel et anthropisé, 
sont à la source de l’apparition de zoonoses (anciennes et 
nouvelles) et de maladies infectieuses et parasitaires émergentes. 
Les épidémies provoquées chez les humains par ces organismes 
ont augmenté en nombre depuis le XXème siècle (pendant 
lequel la population humaine a triplé entraînant un accroisse-
ment encore plus spectaculaire de la biomasse des animaux de 
production). Nous sommes passés d’une ou deux pandémies par 
siècle, à plusieurs par décennie mais la tendance actuelle fait 
l’objet de controverses car si de nouvelles épidémies apparaissent 
en grand nombre, leur incidence (en nombre de cas humains) a 
aussi tendance à diminuer (Smith et al., 2014). Il s’agit en effet 
du cas de la plupart des maladies infectieuses émergentes des 
dernières années avant l’émergence de la COVID-19. Les 
infections à SARS-CoV-1 en 2002 et 2003, et MERS-CoV 
depuis 2012, à elles deux ont entraîné environ 900 morts ; 
l’épidémie à virus Ebola en Afrique de l’Ouest (2017-2019) a 
entraîné, selon diverses sources citant l’OMS, entre 10 000 et     
20 000 morts au total, mais à la même époque le paludisme tuait 
annuellement plus de 400 000 personnes (WHO, 2019).
Des zoonoses, à proprement parler, ont pu en Europe émerger, 
ré-émerger, ou prendre une nouvelle ampleur économique et 
sanitaire au cours des soixante dernières années (depuis l’appari-
tion de la rage vulpine en 1968, en France, un rapport de 
l’ENSV de 2017, a comptabilisé ainsi 27 évènements d’émer-
gence ou de ré-émergence impliquant la faune sauvage en France 
(Balon et al., 2017)). La source primaire est la faune sauvage 
autochtone ou, dans une bien moindre mesure, certaines 
espèces introduites et parfois envahissantes. A titre d’exemple, 
nous pouvons citer le rôle du Tamia de Sibérie (Eutamias 
sibiricus) en forêt de Sénart (au sud de l’Île de France) qui 
contribuerait à développer un foyer de maladie de Lyme dans 
cette forêt péri-urbaine très fréquentée (Marsot et al., 2013).
Il y a donc bien une problématique importante à prendre en 
considération, notamment sur le « vieux » continent européen. 
Néanmoins, les rapports annuels sur la situation des zoonoses en 
Europe montrent qu’en nombre de cas détéctés, les principales 
(salmonelloses, campylobactérioses, entérocolites hémorra-
giques à E. coli vérotoxiques et, dans une moindre mesure, les 
yersinioses) sont d’origine alimentaire et liées à l’élevage (EFSA 
et al., 2019). Sur ce continent, les zoonoses et maladies 
vectorielles transmises par la faune sauvage (fièvre hémorragique 
à syndrome rénal, leptospirose, maladie de Lyme principalement) 
ne revêtent qu'une importance faible, en nombre de cas annuel-
lement détectés (quelques dizaines de milliers au pire, parmi les 
400 millions d’européens). Cependant, ces estimations sont 
soumises à des biais (sous-estimation du fait de pathogènes 
entraînant des symptômes non spécifiques et/ou qui ne 
nécessitent pas d’avis médical ou de notification offcielle) et sont 
toujours susceptibles d’évoluer. En revanche, les maladies 
animales portées ou transmises par la faune sauvage prennent 
une place économique croissante dans l’élevage européen ; la 
coexistence entre animaux sauvages et animaux d’élevage 
devient aujourd’hui difficile et constitue une préoccupation 
sanitaire et économique importante (par exemple : peste porcine 
africaine, Influenza aviaire hautement pathogène).

Les « nouvelles » épidémies, voire les pandémies, trouvent 
essentiellement leur source primaire dans la faune sauvage des 
zones inter-tropicales de certaines régions d’Asie, d’Afrique ou 
d’Amérique (Allen et al., 2017; Guégan et al., 2020). Lorsque la 
maladie infectieuse nouvelle est une zoonose, la transmission 
interhumaine peut être exceptionnelle, voire inexistante 
(comme pour l’influenza H5N1). Toutefois, les agents 
pathogènes responsables de nouvelles pandémies, comme nous 
l’avons précédemment souligné, sont principalement des 
micro-organismes et parasites qui se sont adaptés à l’espèce 
humaine et peuvent se transmettre entre humains sans besoin 
des animaux (comme pour le SARS-CoV-2) (Haider et al., 2020).
L’étude du vivant (la biologie) ne peut être appréciée sans 
prendre en compte les différentes échelles à travers lesquelles 
elle se réalise, que ce soit à l’échelle de la cellule, de l’organisme, 
des populations, des peuplements ou des écosystèmes. Ainsi, 
l’étude des maladies infectieuses émergentes n’échappe pas à 
cette observation et l’étude spatio-temporelle de l’évolution des 
pathogènes, pour qu’elle soit complète et qu’elle permette une 
vision globale des mécanismes qui la régissent, nécessite une 
analyse à ces différentes échelles (organisme, population, peuple-
ment) en différents lieux ou habitats (Magnusson et al., 2020), et 
à différentes échelles de temps (Ezenwa et al., 2015).
Diverses catégories taxinomiques d’agents pathogènes peuvent 
être cause de zoonoses ou de maladies émergentes; toutefois les 
virus à ARN, du fait de leur capacité de mutations adaptatives 
liée à leur mode de réplication, se multipliant dans le 
cytoplasme, sont significativement plus souvent en cause que 
d’autres agents pathogènes (Pulliam et al., 2009). A l’opposé, les 
métazoaires parasites qui évoluent sur un laps de temps bien plus 
lent apparaissent peu comme agents de maladies infectieuses 
émergentes (Cleaveland et al., 2001; Wells et al., 2020). 
Comme mentionné précédemment, depuis 20, voire 30 ans, de 
très nombreuses études ont été publiées sur ces relations (Smith 
et al., 2010). Pourtant, les controverses qui ont agité les médias 
pendant la crise de la COVID-19 laissent transparaître le 
manque d’informations ou de prise en compte du risque zoono-
tique qui était pourtant déjà connu de la communauté scienti-
fique. Par exemple, le programme d’études pluridisciplinaire « 
PREDICT » de l’USAID (United States Agency for Internatio-
nal Development), ("PREDICT program," 2009) avait notam-
ment pointé le marché « vivant » (Wet market) de la ville de 
Wuhan en Chine comme un point chaud (hot spot) pour le 
démarrage d’une future épidémie. De surcroît, ce même 
programme avait pressenti le groupe des coronavirus comme 
source d’une très plausible future pandémie. Confirmant cette 
crainte, l'OMS avait mis le SRAS et le MERS sur la liste des 
maladies prioritaires en terme de recherche et développement 
afin de signaler que les coronavirus soient un groupe à surveiller 
avec acuité (WHO, 2018).
Plusieurs projets de recherche de l’UE (en particulier EDEN, 
EDEN-Next, WildTech, APHAEA, MedVetNet pour ne citer 
que ceux dont nous avons connaissance) portaient également 
sur la problématique des maladies infectieuses émergentes en 
relation avec la faune sauvage.
Dans ce contexte, la crise sanitaire engendrée par la pandémie de 
COVID-19 suggère qu’une meilleure prise en compte du danger 
de portage des pathogènes dans l’environnement est nécessaire ; 

une bonne connaissance de ces dangers et une surveillance 
épidémiologiques ciblant les expositions à ces dangers doit se 
mettre en place pour permettre une prévention efficace du 
risque d’émergence de maladies infectieuses.

LA BIODIVERSITE : UN DANGER OU UNE 
SECURITE SANITAIRE ?

Un des sujets scientifiques les plus débattus et au cœur de la 
problématique de ce mémoire reste la question de savoir si la 
diversité biologique des écosystèmes favorise ou au contraire 
limite le nombre d’émergences de zoonoses et de maladies 
infectieuses (Keesing et al., 2010 ; Wood et al., 2014 ; Johnson 
et al., 2015; Rohr et al., 2020). Des milliers de micro-organismes 
restent à inventorier dans les populations d’animaux sauvages. 
Quelques centaines de virus sont reconnus comme agents de 
maladies humaines et des investigations par sondage suggèrent 
qu’ils représentent moins de 1 % de la diversité des virus 
hébergés par la faune mammalienne ou aviaire sauvage, le reste 
étant encore à découvrir (Anthony et al., 2013). Ces virus et 
autres pathogènes inconnus peuvent, à l’occasion de combinai-
sons d’événements fortuits, infecter et rendre malades des 
personnes humaines.
L’émergence des nouvelles maladies transmissibles semble 
ensuite se produire par étapes successives dont la description 
dans ses grandes lignes fait consensus chez la plupart des scienti-
fiques, mais revêt une complexité considérable dans le détail de 
la chaîne de transmission (Figure 2). 

 

Figure 2 : Propriété pandémique d’un virus zoonotique d’origine animale 
montrant une transmission de l’animal vers l’humain puis une expansion 
par transmission inter-humaine (Illustration de Kreuder et al. (2015)).

Les perturbations de l’environnement « naturel » ou déjà 
modifié (urbanisation, déforestation ou envahissement par des 
broussailles « bush encroachement », irrigation, exploitations 
minières, conflits armés,...) semblent faciliter, voire permettre le 
passage des pathogènes à des populations humaines confrontées 
à un habitat naturel en proie à des modifications rapides, voire 
brutales. Ces modifications incluent des déséquilibres 
écologiques (alimentation, compétition, prédation, 
parasitisme…), une modification  des communautés en faveur 
d’espèces dont les traits de vie sont corrélés au statut de réservoir 
(Gibb et al., 2020), et à un appauvrissement de la diversité 
spécifique (MacDonald et al., 2019; Guégan et al., 2020; 
Halliday et al., 2020).

débats relatifs au caractère zoonotique du virus, très probable-
ment originaire de la faune sauvage mais adapté à une transmis-
sion interhumaine, dans des conditions qui ne sont pas encore 
éclaircies au moment où cette note est rédigée. Les épidémies 
ont toujours existé mais l’augmentation de leur fréquence ces 
dernières décennies semble confirmer que le monde actuel tend 
à favoriser tant leur émergence que leur propagation.
L’existence d’un lien entre maladies émergentes et biodiversité a 
fait l’objet de nombreuses publications et rapports d’experts. En 
fonction des contextes, cette corrélation semble être tantôt 
négative (favorable aux pathogènes et à leur transmission) ou 
tantôt positive (favorable à la santé en réduisant la transmission). 
Toutefois une érosion de la biodiversité favorisant une augmen-
tation des émergences est plus largement documentée : les 
épidémies d’origine zoonotique sont positivement corrélées à 
une perte de biodiversité et pourraient renforcer cette perte de 
biodiversité. En effet, les espèces sauvages les plus spécialisées, 
très adaptées à l'exploitation du milieu naturel dans lequel elles 
vivent, hébergent des pathogènes eux-mêmes spécialisés, moins 
enclins à se propager à d'autres espèces. Ces espèces, très dépen-
dantes de leur écosystème, sont les plus menacées quand le 
milieu naturel est modifié. Dans ce même milieu, les espèces 
généralistes sont favorisées par l’altération de l'écosystème et 
peuvent se développer; les pathogènes qu'elles hébergent sont 
aptes à coloniser de nouveaux hôtes et par conséquent peuvent 
passer aux animaux domestiques et à l'humain (Morand & 
Figuié, 2018).
La perturbation des biotopes dans lesquels nous vivons, par la 
modification des habitats et leur exploitation croissante par les 
humains, crée en effet des opportunités de transmission de 
pathogènes aux humains et à leurs animaux domestiques. La 
faune sauvage peut héberger une grande diversité de micro-orga-
nismes et a fortiori donc de pathogènes pour l’humain résultant 
de la diversité zoologique des hôtes. Elle est donc une source 
potentielle de nouveaux pathogènes pour l'espèce humaine à 
l’occasion de nouveaux contacts (destructions de biotopes) mais 
elle est également partie prenante du fonctionnement des 
écosystèmes dans lesquels nous évoluons et dont nous dépendons. 
Une meilleure compréhension de l’impact de la biodiversité sur 
notre sécurité sanitaire et une meilleure information et 
éducation sur notamment les risques de l’exploitation, voire la 
sur-exploitation, actuelle qui est faite des écosystèmes «naturels» 
et anthropisés, permettra de mieux comprendre les mécanismes 
d’émergence et de réémergence. Afin de prévenir l’établissement 
de nouvelles maladies, l’étude pluridisciplinaire de ces phéno-
mènes paraît plus que jamais essentielle.
Les pathogènes participent pleinement aux relations entre 
organismes et populations interagissant dans les écosystèmes. 
Considérer l'origine et la propagation des pandémies du point 
de vue de l'écologie des populations et des écosystèmes, peut 
aider à mieux comprendre leurs causes profondes et à concevoir 
des solutions pour prévenir leur émergence. Une meilleure 
intégration de cette approche (écologie de la santé) par une 
recherche inter- et trans-disciplinaire impose que les chercheurs 
travaillant sur l'écologie des pathogènes et l’environnement 
contribuent aux stratégies de prévention et de contrôle des 
pandémies, en collaboration avec les autres professionnels de la 
santé humaine et animale, et avec l'appui des sciences humaines.
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Certains groupes humains engagés dans des activités au contact 
du milieu « sauvage » (chasseurs, pêcheurs, forestiers, réfugiés, 
travailleurs manuels précaires, …) ou au contact des animaux 
sauvages eux-mêmes (personnel des marchés de « viande de 
brousse », consommateurs, populations de chasseurs-cueilleurs) 
sont particulièrement exposés à l’infection (Wolfe et al., 2007). 
Il en va de même pour les éleveurs et leur entourage qui sont 
particulièrement exposés lorsque l’infection de la faune sauvage 
est transmise et amplifiée par une espèce domestique (« grippe » 
aviaire à virus influenza H5N1, infection à virus Nipah ou 
Hendra où les animaux domestiques ont servi d’espèces relais 
entre le réservoir et l’humain) (Gibb et al., 2020).
Depuis une vingtaine d’années, des recherches étayent l’hypo-
thèse qu’un « effet de dilution » réduit la probabilité de zoonoses 
dans les écosystèmes à forte diversité spécifique, mais là encore 
dans des conditions souvent particulières (Ostfeld et al., 2000; 
Magnusson et al., 2020; Rohr et al., 2020). Le rôle des espèces 
réservoirs dans le phénomène de dilution apparaît plus impor-
tant que celui des espèces vectrices qui tendent, au contraire, 
pour ce type de transmission à amplifier le processus infectieux 
(Figure 3); ce constat montre l’importante hétérogénéité 
spatio-temporelle qui peut exister entre effet de dilution et effet 
d’amplification qui peuvent intervenir et coexister (Roche et al., 
2011). Au moment où ce mémoire est rédigé, le sujet continue 
d’alimenter la recherche sur la complexité des phénomènes de 
persistance et de propagation des pathogènes.

 

Figure 3 : Représentation schématique de l’influence de la richesse 
spécifique des écosystèmes et du rôle épidémiologique associé des espèces 
sur les phénomènes de dilution et d’amplification des pathogènes 
(Illustration adaptée de Roche et Guégan, 2011).

CONCLUSION : MIEUX COMPRENDRE POUR 
MIEUX ANTICIPER, MIEUX ENSEIGNER ET 
INFORMER POUR MIEUX PREVENIR

Le SARS-CoV-2, virus responsable de la pandémie de la 
COVID-19 a déstabilisé le fonctionnement de nos sociétés à 
l’échelle planétaire. Cette crise mondiale a soulevé de nombreux 
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Le recours aux vaccins et aux antimicrobiens a un temps laissé 
croire que l’humanité pourrait contrôler les maladies 
infectieuses et parasitaires. Dès les années 1980, l’irruption de 
maladies infectieuses inconnues au préalable, comme le SIDA 
(syndrome d’immunodéficience acquise) et la légionellose, a 
remis en cause cet optimisme et promu le concept de « maladies 
infectieuses émergentes (MIE) » et aussi « réémergentes » lorsque 
des maladies ayant précédemment disparu, ou régressé, ont 
réapparu. La notion d’agents infectieux émergents a fait l’objet 
d’une littérature grandissante dès la décennie 1990 (Figure 1), 
en particulier à la suite de la découverte du virus de l’immunodé-
ficience humaine (VIH) responsable du SIDA en 1983. Par la 
suite, d’autres maladies émergentes ont aussi relevé l’attention de 
la communauté scientifique (Morse et al., 2012), avec notamment 
la Grippe A induite par le virus Influenza hautement pathogène 
H5N1 en 1997 puis en 2005 (Alexander, 2007), le virus Influenza 
H1N1 en 2009 (Nava et al., 2009), puis le syndrome respiratoire 
aigu sévère (SRAS) en 2003 lié au virus SRAS-CoV-1 (Berger et 
al., 2004), le syndrome respiratoire du Moyen-Orient (MERS) en 
2012 dû au virus MERS-CoV (Abdallat et al., 2013) pour finir par 
la COVID-19 en 2020 et le virus SRAS-CoV-2 (Huang et al., 
2020), en nous limitant, pour illustration, depuis le VIH, à des 
virus provoquant des maladies respiratoires susceptibles de déclen-
cher des pandémies comme la COVID-19. 

Figure 1 : Résultat de requête du nombre d’articles scientifiques de la 
base documentaire Scopus incluant les termes ‘emerging infectious 
disease’ au cours des cinquante dernières années, avec indication par des 
flèches de quelques exemples marquants de virus émergents. 

Au cours des années 2000, des articles de synthèse (Taylor et al., 
2001; Woolhouse et al., 2005; Jones et al., 2008) parus dans des 
revues scientifiques prestigieuses, révélaient au public les 
diverses catégories d’agents pathogènes qui étaient associées à 
ces émergences et montraient l’importance particulière des 
maladies humaines dues à des agents pathogènes entretenus et 
propagés par des animaux ou l’environnement. En complément 
de ces publications citées d’innombrables fois, d’autres études, 
en particulier celle de Cleaveland et al. (2001) ont montré que 
les maladies transmissibles des animaux domestiques 
répondaient à des critères analogues.
De ces études est ressorti l’argument, depuis largement vulgarisé, 
que la plupart des maladies infectieuses et parasitaires humaines 
(les chiffres varient selon les publications entre environ 1407 
agents pathogènes humains répertoriés pour Woolhouse et al. 
(2005) et plus de 2100 pour Wardeh et al. (2015) et Murray et al. 
(2018) ont pour origine un agent pathogène « multi-hôtes » (ces 
hôtes sont selon les cas des animaux sauvages ou domestiques et 
des humains). Les émergences d’agents pathogènes sont actuelle-
ment représentées à plus de 62% par des agents d’origine 
animale (zoonoses) au sein desquels, ces 50-60 dernières années, 
72% seraient issus de la faune sauvage (Jones et al., 2008; 
Murray et al., 2018). L’évolution des émergences d’agents 
pathogènes des 60 dernières années révèle une augmentation 
significative de leur occurrence (Jones et al., 2008; Morand & 
Figuié, 2018) mettant en lumière des enjeux de mobilisation et 
de réorganisation de nos sociétés, tant d’un point de vue collectif 
qu’individuel (Ashford, 2003).
La problématique de l’origine faunistique des pathogènes 
émergents ressurgit régulièrement dans les médias en particulier à 
l’occasion d’alertes sanitaires et de menaces pandémiques. L’émer-
gence du virus SARS-CoV-2 (Wu et al., 2020; Zhou et al., 2020) 
s’est donc sans surprise accompagnée de son lot d’interrogations 
médiatiques et de controverses, cette fois avec le pangolin comme 
emblème allégorique (Daszak et al., 2020; Salata et al., 2020; Xiao 
et al., 2020). Cependant, il a été depuis suggéré que la proximité 
génétique apparente entre les coronavirus de pangolins et le 
SARS-CoV-2 est probablement fortuite (Liu et al., 2020). 

La pandémie du SARS-CoV-2 a notamment été l’occasion de 
percevoir l’enjeu sociétal que constituent les épidémies. L’évalua-
tion de la crise, la préparation des sociétés et les réponses 
apportées par les autorités sont autant d’éléments clés dans la 
conduite d’un programme de surveillance et de lutte sanitaire 
(Zylberman, 2013). Au-delà de la nécessaire réponse d’urgence 
faite à une crise sanitaire, il apparaît essentiel de pouvoir 
identifier et caractériser les agents pathogènes des maladies 
humaines ou animales et leur source, puis de comprendre leur 
propagation, afin de mieux anticiper le risque et les réponses à y 
apporter (Keck, 2020).
Le mémoire présenté ici porte essentiellement sur les relations 
écologiques susceptibles d'exister entre certains hôtes naturels 
sauvages d’agents pathogènes, et le passage de ces derniers à des 
espèces animales domestiques et/ou aux humains. Dans les 
paragraphes qui suivent, nous explorerons plus particulièrement 
le lien entre pertes d'origine anthropique de la biodiviersité et 
l’émergence de nouvelles maladies infectieuses. L’article aborde-
ra dans un premier temps les méthodes d’études, puis les 
maladies d’intérêt, et aussi les populations animales sources 
d’agents pathogènes, pour ensuite discuter de la sémantique des 
termes « santé » et « biodiversité ». Il abordera également la 
transmission et la propagation de ces agents de maladies, puis 
l’augmentation contemporaine de la fréquence des épidémies et 
enfin l’impact de la biodiversité sur la santé humaine et animale. 

METHODES D’ETUDES DES LIENS ENTRE
ALTERATION DE LA BIODIVERSITE 
ET EMERGENCES DE CERTAINES MALADIES 

Pour l’essentiel, les études originales, notamment dans des 
programmes européens et américains, utilisent des approches 
descriptives et analytiques et plus rarement expérimentales sur 
lesquelles des synthèses sont fondées ; ces études portent sur des 
investigations microbiologiques (diagnostic et dépistage des 
agents pathogènes) et des enquêtes de terrain (approches 
épidémiologiques et écologiques des facteurs de risque d’infec-
tion ou de portage parasitaire (Abbate et al., 2020). Pour 
certaines de ces synthèses, des bases de données ont été compi-
lées afin de relier statistiquement et par modélisation, d’une part 
les agents pathogènes découverts sur des animaux sauvages en 
liberté et, d’autre part les agents responsables de maladies 
humaines ou animales (animaux de production ou de compa-
gnie) (Salkeld et al., 2013; Allen et al., 2017; Olival et al., 2017; 
Young et al., 2017). L’infection ou l’infestation des animaux 
sauvages n’entraîne pas toujours, voire rarement le développe-
ment d’une maladie cliniquement exprimée ou de lésions 
identifiables dans ces espèces ; leur importance voire leur 
présence peuvent donc être mésestimées. De ce fait, dans la 
plupart des études tout comme dans ce mémoire, ce ne sont pas 
les maladies des animaux sauvages qui retiennent prioritaire-
ment l’intérêt, mais principalement les maladies humaines ou 
des animaux domestiques, dont les agents sont entretenus et/ou 
transmis par les animaux sauvages.
Les synthèses conduites pour rechercher des liens entre 
altérations de la biodiversité et émergence de maladies 
infectieuses humaines ou d'espèces domestiques se fondent en 

grande partie sur des études réalisées à partir de travaux scienti-
fiques originaux « les méta-analyses » qui répondent à des règles 
strictes pour être publiées ; ces synthèses reposent aussi sur des 
revues exhaustives de la bibliographie (Borenstein et al., 2009). 
Ces bases de données peuvent comprendre plusieurs centaines 
ou plusieurs milliers de liens « microbe / espèce hôte /maladie » 
permettant des traitements bio-statistiques appropriés et la 
révélation de dépendances (comme par exemple les proportions 
de maladies infectieuses humaines qui sont des zoonoses). 
Compte tenu de l’ampleur de l’éventail des triades microbe / 
hôte / maladie (Guégan et al., 2020), il est tentant de délimiter 
le champ des études (Exemple : virus / mammifères) au risque de 
créer des biais de sélection des sujets à prendre en considération. 
Les maladies humaines, par exemple, peuvent prendre le pas sur 
les maladies animales à impact économique. Les maladies à 
transmission vectorielle peuvent parfois mieux retenir l’atten-
tion que des maladies transmises différemment.
Récemment, ce type de travaux synthétiques a remis en exergue 
le rôle épidémiologique des chauves-souris connues pour 
héberger un grand nombre d'espèces virales sans en subir de 
conséquences cliniques (Calisher et al., 2006; Hayman, 2019). 
Ces espèces représentent-elles un réservoir privilégié d’agents 
pathogènes nouveaux pour l’humain, ou les ordres des 
Rongeurs et Chiroptères comptant le plus grand nombre 
d’espèces ont-ils été plus étudiés que tout autre groupe animal 
(Luis et al., 2013; Gibb et al., 2020) ?
Le rôle particulier de certains taxons comme source d'agents 
pathogènes humains reste donc débattu ; les fonctions et 
relations écologiques (prédation, commensalisme, domestica-
tion...) ou les proximités phylogénétiques (liées aux spécificités 
des récepteurs cellulaires permettant l'infection des cellules du 
nouvel hôte) contribuent à expliquer, en sus de la seule richesse 
spécifique des taxons, la possible contamination interspécifique 
entre populations d’animaux sauvages, domestiques et 
d’humains (Johnson et al., 2020). La pratique et le développe-
ment de l’élevage ont également favorisé la liaison épidémiolo-
gique plus fréquente avec des taxons tels que par exemple les 
Périssodactyles et Artiodactyles (autrefois « Ongulés ») (Wool-
house et al., 2005; Wells et al., 2020).

LES MALADIES D’INTERET

Cette revue porte principalement sur les maladies humaines, 
ainsi que certaines maladies des animaux domestiques de 
production et de compagnie, qui ont émergé ou réémergé en 
Europe ces dernières décennies. Toutefois, nous avons exclu de 
cette revue les maladies contagieuses qui actuellement sont 
entretenues et propagées uniquement au sein de l’espèce 
humaine, ainsi que des maladies des animaux domestiques qui 
ne sont pas transmises par des espèces animales sauvages 
porteuses des agents pathogènes. 
Certaines maladies transmissibles humaines sont des zoonoses 
vraies (maladies naturellement transmises des animaux vertébrés 
aux humains, et réciproquement, comme la rage). Elles 
impliquent l’existence d’un réservoir animal indispensable pour 
entretenir l’agent pathogène et le communiquer aux humains ; 
sans cet animal, la transmission s’éteint. Certaines maladies 
transmissibles sont qualifiées de sapronoses (mot anglais, dont le 

meilleur équivalent en français serait « maladie tellurique ») car 
l’agent initial, le saprobionte, est naturellement entretenu dans 
un milieu ou un élément naturel (eau ou sol) et devient 
pathogène en contaminant une personne (c'est le cas des 
bactéries responsables de la légionellose).
Les maladies humaines (nous utiliserons par la suite la forme 
raccourcie de « l’humain » pour désigner l’espèce humaine) telles 
que le SIDA, le SRAS, certaines fièvres hémorragiques, voire la 
peste (Yersina pestis), qui sont dues à un agent pathogène issu de 
la faune sauvage ayant acquis l’aptitude à se propager dans les 
groupes humains, entrent pour partie dans le cadre de cette 
revue; mais celle-ci se limite à l’étude et à la compréhension de 
leur origine, plus précisément aux conditions de passage de 
l'agent pathogène d’une population animale sauvage en liberté à 
l’humain. Ce passage peut avoir lieu avec ou sans l'interposition 
d'un relais représenté par une ou des populations animales 
domestiques ou sauvages détenues en captivité. Pour certaines 
de ces maladies humaines, des arthropodes assurent une 
transmission efficace du pathogène (ce sont les maladies dites 
vectorielles, comme la borréliose de Lyme par exemple).

MICRO-ORGANISMES ET PARASITES, LEUR 
POUVOIR PATHOGENE

Pour les besoins de clarté de cet article, nous précisons ci-dessous 
le sens que nous souhaitons adopter pour les termes relatifs aux 
agents pathogènes. 
La dénomination de certains agents capables de causer une 
maladie dans une espèce, mais pouvant être tolérés, ou symbio-
tiques dans une autre, n’est pas simple à résumer : le terme 
«microbe» fait référence à un être biologique n’étant ni une 
molécule, ni un composé toxique, visible au travers d’une 
optique grossissante, par opposition à des métazoaires parasites 
qui sont visibles à la loupe ou à l’œil nu. Le terme de microbe a 
l’avantage de ne pas sous-entendre un rôle pathogène. Plus 
récemment, on a pu lui préférer le terme de « micro-organisme ». 
Les virus ont été inclus assez récemment comme faisant partie 
des microbes ou micro-organismes.
Lorsque l’on veut désigner tous les agents qui peuvent engendrer 
un état pathologique chez au moins certains individus d’une 
espèce, on se réfère à l’expression « agent pathogène » qui 
regroupe des micro et macro-parasites, mais peut être aussi 
employée pour des composés inertes. Le terme de parasite est 
dans ce cas employé en référence à la fonction écologique 
parasitaire, mais pas au classement taxonomique qui distingue 
en médecine, les parasites (protozoaires et métazoaires exerçant 
une action spoliatrice sur leur hôte mais dont la multiplication 
ne se produit généralement pas dans les organes de cet hôte) des 
agents infectieux (virus, bactéries, et autres micro-organismes) 
qui se multiplient dans les organes et tissus de leur hôte.
« Pathogène » est, en français académique, un adjectif. Mais la 
littérature anglo-américaine a banalisé son emploi comme 
substantif : un « pathogène » est donc un agent capable de 
provoquer une maladie. Nous emploierons l’un ou l’autre des 
termes en fonction du contexte.
Les microbes et les métazoaires parasites ne sont pas tous 
pathogènes ; l’immense majorité d’entre eux sont indifférents ou 
sont tolérés sans dommage par l'organisme qui les héberge : ils 

peuvent être commensaux ou symbiotiques, et la littérature 
anglaise emploie souvent le vocable de « mutualiste ». Aussi, 
pour établir un lien de pathogénicité entre un micro-organisme 
hébergé par la faune et l’humain, c’est-à-dire l’existence d’une 
zoonose d’origine sauvage, la détection de la maladie chez 
l’humain est une étape indispensable. La caractéristique 
commune des agents transmissibles qui font l’objet de cette 
revue est leur capacité à se transmettre naturellement entre 
différentes espèces pourvu que les populations réceptives soient 
en relation. Ces agents «parasites généralistes » ou « multi-hôtes», 
(termes utilisés dans les publications scientifiques) trouvent dans 
un éventail d’espèces hôtes les capacités adaptatives permettant 
d’infecter les hôtes; ils n’ont aucune « barrière d’espèce » à 
franchir si une voie de transmission permet le passage d’une 
population d’hôtes d’une espèce donneuse à une espèce 
réceptrice (Borremans et al., 2019). A cet égard, l’utilisation de 
la terminologie « barrière d’espèce » ne serait-elle pas de nature à 
induire quelques biais cognitifs sur la perception des phéno-
mènes d’émergence et de transmission ? Elle donne notamment 
une image caricaturale d’états de mode de transmission      
inter-espèces classiquement hermétique, démentie par la notion 
même de zoonose. 

LES POPULATIONS ANIMALES « SOURCES » 
D’AGENTS PATHOGENES TRANSMISSIBLES

Les animaux sauvages, principalement les mammifères et dans 
une moindre mesure les oiseaux, hébergent souvent et probable-
ment majoritairement, les microbes reconnus responsables des 
nouvelles maladies infectieuses ou parasitaires des animaux 
domestiques et des humains.
Au départ, lorsque sont publiées les premières études sur les 
maladies et pathogènes émergents, c’est généralement par le 
terme de "faune sauvage" (wildlife en anglais) qu’ont été 
désignées les espèces animales sources de certaines contamina-
tions. Le code de l’OIE (Organisation mondiale de la santé 
animale) définit et distingue : l’animal sauvage, l’animal sauvage 
en captivité, l’animal domestique « féral » et l’animal domestique 
proprement-dit (OIE, 2019). Pour sa part, la loi de santé animale 
de l’Union Européenne, promulguée en 2016, entrée en vigueur 
en 2020, ne distingue que les animaux « détenus » et les animaux 
en liberté (EU regulation, 2016). La faune sauvage en liberté se 
distingue, par son mode de vie, des populations d’animaux 
domestiques ou sauvages maintenues en captivité (animaux de 
parcs zoologiques, de réserves de chasse…). En outre, la 
littérature scientifique abonde d'études sur le rôle des animaux 
dits « synanthropiques » qui appartiennent à des espèces 
sauvages et commensales liées durablement à la présence 
humaine, comme de très nombreuses espèces de chauve-souris et 
de rongeurs, dans la transmission animal-humain. Enfin, des 
«espèces relais» (bridge-hosts en anglais) peuvent aussi constituer 
un lien (nécessaire ou non pour la transmission selon les 
pathogènes) entre des individus contaminés et des populations 
animales réservoirs d'agents pathogènes. Ainsi, la transmission 
du virus Ebola pourrait se faire à partir d'un réservoir qui reste 
méconnu via des espèces relais favorisant la transmission 
humaine comme certaines chauves-souris et les grands primates 
(Leendertz, 2016). L’étude du maintien et de la transmission des 

agents infectieux dans les populations réservoirs reste une tâche 
difficile pour le monde scientifique. La prévalence et l’incidence 
dans ces populations est en effet généralement faible, et la diversi-
té spécifique des populations animales impliquées est telle qu’il 
est souvent difficile d’y détecter et étudier l’agent infectieux.

UN PEU DE SEMANTIQUE: « SANTE ET BIODI-
VERSITE », CE QUE REVELENT (OU CACHENT) 
LES MOTS 

Dans ce paragraphe, nous essayons d’adopter un point de vue 
inspiré par les sciences humaines et sociales, bien qu’aucun des 
signataires de ce mémoire ne soit issu de ces disciplines. Un 
recueil plus détaillé pourra être trouvé dans l’ouvrage de Morand 
et Lajaunie (2018) qui explore les recherches associant la santé et 
la biodiversité, l'écologie évolutive des maladies infectieuses et 
non infectieuses, l'éthique, le droit, et enfin les politiques 
publiques. Nous avons néanmoins jugé important de relativiser 
les connaissances acquises par les sciences biologiques en les 
confrontant à des points de vue issus de la sociologie ou de 
l’anthropologie. Le néologisme de « biodiversité » est d’appari-
tion récente et sa définition mérite une attention particulière. Le 
concept remonte au « Sommet de la terre », conférence de l’Orga-
nisation des Nations Unies, tenue à Rio de Janeiro, Brésil, en 
1992 ; c’est à dire peu après l’irruption des idées et concepts de 
maladies émergentes. En écologie (la discipline scientifique) les 
concepts de « richesse spécifique » et de « diversité biologique » 
ont précédé la notion de « biodiversité » (Begon et al., 1986). 
L’étude de la richesse spécifique utilise des indicateurs 
écologiques, issus de la théorie de l’information permettant 
l’approche analytique de phénomènes complexes (Shannon et 
al., 1948). Les indicateurs de richesse spécifique, notamment 
l’indice de diversité de Shannon, prennent en compte le nombre 
d’espèces et pour chacune d’elles, le nombre d’individus. 
La « biodiversité » a pris un sens particulier dans le cadre des 
projets de développement « soutenable » (ou durable). Elle 
constitue une « valeur » éthique, sociétale ou politique dont les 
écologues français se sont emparés (Barbault, 2005).
On observe notamment dans la littérature de vulgarisation et les 
médias, un glissement du sens de l’expression « protection de la 
nature » vers celui de « préservation de la biodiversité ». Ce 
dernier mot comporte une notion quasi-philosophique de « tissu 
planétaire » dont l’interprétation prend en compte toutes les 
relations entre les êtres vivants sans exclure ni accorder une place 
dominante aux êtres humains.
Puisque l’objectif de notre mémoire est d’examiner l’association 
entre biodiversité et santé, il convient d’interroger également le 
concept de santé. Celui-ci semble avoir en effet évolué d’un 
descripteur de bien-être des populations humaines vers une 
valeur sociétale, associée à de nombreuses préoccupations 
humaines, en particulier celle de la biodiversité. La philosophe 
Sarah Carvallo, professeure de philosophie au laboratoire 
Logiques de l’Agir (sic) de l'université de Franche-Comté a 
présenté une conférence pendant que nous préparions ce 
mémoire (Carvallo, 2020). Il nous a semblé que son point de vue 
méritait d’être résumé ici : la définition de l’Organisation 
Mondiale de la Santé (OMS) (1948) intégrait une dimension 
sociale et psychologique pour concevoir la santé humaine comme 

« un état complet de bien-être physique, social et mental », 
excluant la dimension environnementale (Morand & Lajaunie, 
2018). Comme nous le mentionnons, les maladies infectieuses 
émergentes ont suscité l’apparition de nouveaux paradigmes de 
santé (One Health et autres, voir la suite de ce chapitre) qui 
associent étroitement santé humaine, animale et environnemen-
tale. Des philosophes, chercheurs et praticiens tentent 
désormais de mettre en place une approche pluridisciplinaire du 
soin qui devra associer des paramètres à la fois biologiques, 
sociaux et écologiques. 
La perception et la compréhension par le public et les décideurs 
de certaines études relatives aux liens entre les concepts de 
biodiversité et de santé, peuvent rendre la liaison plus ou moins 
convaincante en fonction de l’adhésion de ces personnes aux 
valeurs associées aux deux concepts. Une adhésion à ces valeurs 
est nécessaire pour les intégrer dans l’action et les faire entrer dans 
la pratique. Il y a donc, selon nous, une profonde aspiration de la 
société à l’existence d’un lien bénéfique entre santé et biodiversi-
té. En particulier via la démarche « One Health » (Karesh et al., 
2012) même si l’adhésion à cette approche « One Health » n’est 
pas unanime. Le concept Ecohealth par exemple, peut se 
traduire en français de deux façons « santé des écosystèmes » 
(Rapport et al., 1998; Sandifer et al., 2015) ou écologie de la 
santé (Guégan et al., 2004; Gauthier-Clerc et al., 2010); cette 
dernière approche se revendiquant comme une nouvelle 
discipline scientifique. On peut également citer Global Health 
(santé mondiale ou santé globale) ou Planetary Health (santé 
planétaire)... ; pour certains publics et décideurs en santé 
publique, ces concepts ne semblent convaincants qu’à l’aune des 
orientations professionnelles des lecteurs ou de la méthodologie 
des auteurs (Manlove et al., 2016; Cunningham et al., 2017) « Il 
apparaît donc d’une part une difficulté à véritablement intégrer 
les trois dimensions de la santé humaine, animale et environne-
mentale, et d’autre part une difficulté à mettre en politique les 
concepts avancés depuis vingt ans pour proposer un progrès dans 
ce domaine » (Morand et al., 2020).
De nos jours, les activités humaines ont une incidence majeure 
(globale) sur les écosystèmes terrestres et aquatiques  (Crutzen et 
al., 2003), nous devons donc aussi interroger les représentations 
anthropologiques (conscientes ou inconscientes) des 
conséquences écologiques et sanitaires de cette influence. La 
réflexion sur le thème de ce mémoire est souvent anthropocen-
trée, pour ne pas dire anthropocentrique. Nous devons donc 
nous interroger sur l'emploi de métaphores comme « santé des 
écosystèmes » (Rapport, 1989) ou encore « santé de la Terre » 
(Leopold, 2014), voire de biais cognitifs « barrière d'espèce ». Ces 
représentations orientent la définition des programmes de 
recherche et en amont, influencent les motivations profondes 
des financements de ces études scientifiques ; la vision anthro-
pocentrée des sujets liant ou opposant la perte de biodiversité et 
la santé, influence également l'intégration ou l'ignorance de ces 
sujets dans l'enseignement universitaire et technologique.

DE LA TRANSMISSION A LA PROPAGATION

La transmission s’entend ici comme le passage du pathogène 
d’un individu à un autre, la propagation décrivant la progression 
de ce pathogène dans une population. 

L’écologie des espèces animales sources des microbes et 
métazoaires parasites provoquant des maladies émergentes, 
contribue à expliquer les modalités de passage des agents 
transmissibles d’intérêt pour nous, de la faune sauvage à 
l’humain et aux animaux domestiques. On entend par « sympa-
trie » la coexistence de deux espèces dans la même zone (étendue 
de surface limitée) ; la « syntopie » est la coexistence de deux 
espèces dans le même habitat naturel. L'ensemble des êtres 
vivants (en sympatrie ou syntopie) et leurs interactions (la 
biocénose) sont plongés dans un ensemble d’éléments physiques 
ou chimiques du milieu appelé biotope. Ces proximités spatiales 
facilitent le passage de pathogènes entre deux (ou plusieurs) 
populations voisines (humains et animaux commensaux par 
exemple). 
Les animaux de production représentent 80% de la biomasse 
des vertébrés terrestres, leur concentration et leur faible diversité 
génétique, ainsi que leur position à l’interface de l’humain et de 
la faune sauvage, semblent jouer un rôle primordial dans la 
propagation des pathogènes humains émergents (Rohr et al., 
2010; Morand, 2020).
La dégradation des espaces naturels, leur nette réduction en 
surface (cas des forêts primaires et de la déforestation/fragmenta-
tion par exemple) et la modification des pratiques humaines, 
viennent rompre l’équilibre des écosystèmes et les obstacles 
physiques et comportementaux entre populations qui 
occupaient au préalable des aires disjointes et des niches 
écologiques différentes, rendant possibles des transmissions 
inter-espèces et l’évolution d’agents pathogènes auparavant 
limitées à la faune sauvage (Randolph et al., 2010).
Les connaissances disponibles sur la relation écologique entre 
des populations animales « réservoirs » et des populations 
d’animaux domestiques et d’humains sont encore lacunaires 
(Haydon et al., 2002; Viana et al., 2014). La notion de réservoir 
épidémiologique a considérablement évolué à mesure que 
s’approfondissaient les connaissances récentes sur les maladies 
émergentes. On dispose de peu de résultats probants pour 
documenter les liens entre la persistance de l’agent pathogène 
dans la population source et sa transmission aux humains. Cette 
transmission peut se faire dans l’environnement, par l’interven-
tion d’un « véhicule passif » (notamment les animaux domes-
tiques qui peuvent jouer un rôle amplificateur comme c’est le cas 
pour la transmission des virus Nipah avec le rôle du porc ou 
Hendra avec le rôle du cheval) ou par un vecteur arthropode, 
voire même par contact direct.

MALADIES EMERGENTES : « UNE EPIDEMIE 
D’EPIDEMIES » ?

Des traces d'épidémies dans les populations humaines sont 
connues au moins dès le Néolithique. Ces épidémies se sont 
répandues à l’occasion des déplacements humains à différentes 
époques préhistoriques et historiques. Selon la conception de N. 
Gualde (2006), nous sommes entrés dans la quatrième 
transition épidémique (sic), celle de la globalisation des 
échanges.
S. Morand (2016) étend les perspectives de compréhension des 
épidémies en incluant le rôle de l’évolution des relations 

écologiques que les humains entretiennent avec les autres 
espèces vivantes. Les interactions entre les humains, les animaux 
domestiques et sauvages, l’environnement naturel et anthropisé, 
sont à la source de l’apparition de zoonoses (anciennes et 
nouvelles) et de maladies infectieuses et parasitaires émergentes. 
Les épidémies provoquées chez les humains par ces organismes 
ont augmenté en nombre depuis le XXème siècle (pendant 
lequel la population humaine a triplé entraînant un accroisse-
ment encore plus spectaculaire de la biomasse des animaux de 
production). Nous sommes passés d’une ou deux pandémies par 
siècle, à plusieurs par décennie mais la tendance actuelle fait 
l’objet de controverses car si de nouvelles épidémies apparaissent 
en grand nombre, leur incidence (en nombre de cas humains) a 
aussi tendance à diminuer (Smith et al., 2014). Il s’agit en effet 
du cas de la plupart des maladies infectieuses émergentes des 
dernières années avant l’émergence de la COVID-19. Les 
infections à SARS-CoV-1 en 2002 et 2003, et MERS-CoV 
depuis 2012, à elles deux ont entraîné environ 900 morts ; 
l’épidémie à virus Ebola en Afrique de l’Ouest (2017-2019) a 
entraîné, selon diverses sources citant l’OMS, entre 10 000 et     
20 000 morts au total, mais à la même époque le paludisme tuait 
annuellement plus de 400 000 personnes (WHO, 2019).
Des zoonoses, à proprement parler, ont pu en Europe émerger, 
ré-émerger, ou prendre une nouvelle ampleur économique et 
sanitaire au cours des soixante dernières années (depuis l’appari-
tion de la rage vulpine en 1968, en France, un rapport de 
l’ENSV de 2017, a comptabilisé ainsi 27 évènements d’émer-
gence ou de ré-émergence impliquant la faune sauvage en France 
(Balon et al., 2017)). La source primaire est la faune sauvage 
autochtone ou, dans une bien moindre mesure, certaines 
espèces introduites et parfois envahissantes. A titre d’exemple, 
nous pouvons citer le rôle du Tamia de Sibérie (Eutamias 
sibiricus) en forêt de Sénart (au sud de l’Île de France) qui 
contribuerait à développer un foyer de maladie de Lyme dans 
cette forêt péri-urbaine très fréquentée (Marsot et al., 2013).
Il y a donc bien une problématique importante à prendre en 
considération, notamment sur le « vieux » continent européen. 
Néanmoins, les rapports annuels sur la situation des zoonoses en 
Europe montrent qu’en nombre de cas détéctés, les principales 
(salmonelloses, campylobactérioses, entérocolites hémorra-
giques à E. coli vérotoxiques et, dans une moindre mesure, les 
yersinioses) sont d’origine alimentaire et liées à l’élevage (EFSA 
et al., 2019). Sur ce continent, les zoonoses et maladies 
vectorielles transmises par la faune sauvage (fièvre hémorragique 
à syndrome rénal, leptospirose, maladie de Lyme principalement) 
ne revêtent qu'une importance faible, en nombre de cas annuel-
lement détectés (quelques dizaines de milliers au pire, parmi les 
400 millions d’européens). Cependant, ces estimations sont 
soumises à des biais (sous-estimation du fait de pathogènes 
entraînant des symptômes non spécifiques et/ou qui ne 
nécessitent pas d’avis médical ou de notification offcielle) et sont 
toujours susceptibles d’évoluer. En revanche, les maladies 
animales portées ou transmises par la faune sauvage prennent 
une place économique croissante dans l’élevage européen ; la 
coexistence entre animaux sauvages et animaux d’élevage 
devient aujourd’hui difficile et constitue une préoccupation 
sanitaire et économique importante (par exemple : peste porcine 
africaine, Influenza aviaire hautement pathogène).

Les « nouvelles » épidémies, voire les pandémies, trouvent 
essentiellement leur source primaire dans la faune sauvage des 
zones inter-tropicales de certaines régions d’Asie, d’Afrique ou 
d’Amérique (Allen et al., 2017; Guégan et al., 2020). Lorsque la 
maladie infectieuse nouvelle est une zoonose, la transmission 
interhumaine peut être exceptionnelle, voire inexistante 
(comme pour l’influenza H5N1). Toutefois, les agents 
pathogènes responsables de nouvelles pandémies, comme nous 
l’avons précédemment souligné, sont principalement des 
micro-organismes et parasites qui se sont adaptés à l’espèce 
humaine et peuvent se transmettre entre humains sans besoin 
des animaux (comme pour le SARS-CoV-2) (Haider et al., 2020).
L’étude du vivant (la biologie) ne peut être appréciée sans 
prendre en compte les différentes échelles à travers lesquelles 
elle se réalise, que ce soit à l’échelle de la cellule, de l’organisme, 
des populations, des peuplements ou des écosystèmes. Ainsi, 
l’étude des maladies infectieuses émergentes n’échappe pas à 
cette observation et l’étude spatio-temporelle de l’évolution des 
pathogènes, pour qu’elle soit complète et qu’elle permette une 
vision globale des mécanismes qui la régissent, nécessite une 
analyse à ces différentes échelles (organisme, population, peuple-
ment) en différents lieux ou habitats (Magnusson et al., 2020), et 
à différentes échelles de temps (Ezenwa et al., 2015).
Diverses catégories taxinomiques d’agents pathogènes peuvent 
être cause de zoonoses ou de maladies émergentes; toutefois les 
virus à ARN, du fait de leur capacité de mutations adaptatives 
liée à leur mode de réplication, se multipliant dans le 
cytoplasme, sont significativement plus souvent en cause que 
d’autres agents pathogènes (Pulliam et al., 2009). A l’opposé, les 
métazoaires parasites qui évoluent sur un laps de temps bien plus 
lent apparaissent peu comme agents de maladies infectieuses 
émergentes (Cleaveland et al., 2001; Wells et al., 2020). 
Comme mentionné précédemment, depuis 20, voire 30 ans, de 
très nombreuses études ont été publiées sur ces relations (Smith 
et al., 2010). Pourtant, les controverses qui ont agité les médias 
pendant la crise de la COVID-19 laissent transparaître le 
manque d’informations ou de prise en compte du risque zoono-
tique qui était pourtant déjà connu de la communauté scienti-
fique. Par exemple, le programme d’études pluridisciplinaire « 
PREDICT » de l’USAID (United States Agency for Internatio-
nal Development), ("PREDICT program," 2009) avait notam-
ment pointé le marché « vivant » (Wet market) de la ville de 
Wuhan en Chine comme un point chaud (hot spot) pour le 
démarrage d’une future épidémie. De surcroît, ce même 
programme avait pressenti le groupe des coronavirus comme 
source d’une très plausible future pandémie. Confirmant cette 
crainte, l'OMS avait mis le SRAS et le MERS sur la liste des 
maladies prioritaires en terme de recherche et développement 
afin de signaler que les coronavirus soient un groupe à surveiller 
avec acuité (WHO, 2018).
Plusieurs projets de recherche de l’UE (en particulier EDEN, 
EDEN-Next, WildTech, APHAEA, MedVetNet pour ne citer 
que ceux dont nous avons connaissance) portaient également 
sur la problématique des maladies infectieuses émergentes en 
relation avec la faune sauvage.
Dans ce contexte, la crise sanitaire engendrée par la pandémie de 
COVID-19 suggère qu’une meilleure prise en compte du danger 
de portage des pathogènes dans l’environnement est nécessaire ; 

une bonne connaissance de ces dangers et une surveillance 
épidémiologiques ciblant les expositions à ces dangers doit se 
mettre en place pour permettre une prévention efficace du 
risque d’émergence de maladies infectieuses.

LA BIODIVERSITE : UN DANGER OU UNE 
SECURITE SANITAIRE ?

Un des sujets scientifiques les plus débattus et au cœur de la 
problématique de ce mémoire reste la question de savoir si la 
diversité biologique des écosystèmes favorise ou au contraire 
limite le nombre d’émergences de zoonoses et de maladies 
infectieuses (Keesing et al., 2010 ; Wood et al., 2014 ; Johnson 
et al., 2015; Rohr et al., 2020). Des milliers de micro-organismes 
restent à inventorier dans les populations d’animaux sauvages. 
Quelques centaines de virus sont reconnus comme agents de 
maladies humaines et des investigations par sondage suggèrent 
qu’ils représentent moins de 1 % de la diversité des virus 
hébergés par la faune mammalienne ou aviaire sauvage, le reste 
étant encore à découvrir (Anthony et al., 2013). Ces virus et 
autres pathogènes inconnus peuvent, à l’occasion de combinai-
sons d’événements fortuits, infecter et rendre malades des 
personnes humaines.
L’émergence des nouvelles maladies transmissibles semble 
ensuite se produire par étapes successives dont la description 
dans ses grandes lignes fait consensus chez la plupart des scienti-
fiques, mais revêt une complexité considérable dans le détail de 
la chaîne de transmission (Figure 2). 

 

Figure 2 : Propriété pandémique d’un virus zoonotique d’origine animale 
montrant une transmission de l’animal vers l’humain puis une expansion 
par transmission inter-humaine (Illustration de Kreuder et al. (2015)).

Les perturbations de l’environnement « naturel » ou déjà 
modifié (urbanisation, déforestation ou envahissement par des 
broussailles « bush encroachement », irrigation, exploitations 
minières, conflits armés,...) semblent faciliter, voire permettre le 
passage des pathogènes à des populations humaines confrontées 
à un habitat naturel en proie à des modifications rapides, voire 
brutales. Ces modifications incluent des déséquilibres 
écologiques (alimentation, compétition, prédation, 
parasitisme…), une modification  des communautés en faveur 
d’espèces dont les traits de vie sont corrélés au statut de réservoir 
(Gibb et al., 2020), et à un appauvrissement de la diversité 
spécifique (MacDonald et al., 2019; Guégan et al., 2020; 
Halliday et al., 2020).

débats relatifs au caractère zoonotique du virus, très probable-
ment originaire de la faune sauvage mais adapté à une transmis-
sion interhumaine, dans des conditions qui ne sont pas encore 
éclaircies au moment où cette note est rédigée. Les épidémies 
ont toujours existé mais l’augmentation de leur fréquence ces 
dernières décennies semble confirmer que le monde actuel tend 
à favoriser tant leur émergence que leur propagation.
L’existence d’un lien entre maladies émergentes et biodiversité a 
fait l’objet de nombreuses publications et rapports d’experts. En 
fonction des contextes, cette corrélation semble être tantôt 
négative (favorable aux pathogènes et à leur transmission) ou 
tantôt positive (favorable à la santé en réduisant la transmission). 
Toutefois une érosion de la biodiversité favorisant une augmen-
tation des émergences est plus largement documentée : les 
épidémies d’origine zoonotique sont positivement corrélées à 
une perte de biodiversité et pourraient renforcer cette perte de 
biodiversité. En effet, les espèces sauvages les plus spécialisées, 
très adaptées à l'exploitation du milieu naturel dans lequel elles 
vivent, hébergent des pathogènes eux-mêmes spécialisés, moins 
enclins à se propager à d'autres espèces. Ces espèces, très dépen-
dantes de leur écosystème, sont les plus menacées quand le 
milieu naturel est modifié. Dans ce même milieu, les espèces 
généralistes sont favorisées par l’altération de l'écosystème et 
peuvent se développer; les pathogènes qu'elles hébergent sont 
aptes à coloniser de nouveaux hôtes et par conséquent peuvent 
passer aux animaux domestiques et à l'humain (Morand & 
Figuié, 2018).
La perturbation des biotopes dans lesquels nous vivons, par la 
modification des habitats et leur exploitation croissante par les 
humains, crée en effet des opportunités de transmission de 
pathogènes aux humains et à leurs animaux domestiques. La 
faune sauvage peut héberger une grande diversité de micro-orga-
nismes et a fortiori donc de pathogènes pour l’humain résultant 
de la diversité zoologique des hôtes. Elle est donc une source 
potentielle de nouveaux pathogènes pour l'espèce humaine à 
l’occasion de nouveaux contacts (destructions de biotopes) mais 
elle est également partie prenante du fonctionnement des 
écosystèmes dans lesquels nous évoluons et dont nous dépendons. 
Une meilleure compréhension de l’impact de la biodiversité sur 
notre sécurité sanitaire et une meilleure information et 
éducation sur notamment les risques de l’exploitation, voire la 
sur-exploitation, actuelle qui est faite des écosystèmes «naturels» 
et anthropisés, permettra de mieux comprendre les mécanismes 
d’émergence et de réémergence. Afin de prévenir l’établissement 
de nouvelles maladies, l’étude pluridisciplinaire de ces phéno-
mènes paraît plus que jamais essentielle.
Les pathogènes participent pleinement aux relations entre 
organismes et populations interagissant dans les écosystèmes. 
Considérer l'origine et la propagation des pandémies du point 
de vue de l'écologie des populations et des écosystèmes, peut 
aider à mieux comprendre leurs causes profondes et à concevoir 
des solutions pour prévenir leur émergence. Une meilleure 
intégration de cette approche (écologie de la santé) par une 
recherche inter- et trans-disciplinaire impose que les chercheurs 
travaillant sur l'écologie des pathogènes et l’environnement 
contribuent aux stratégies de prévention et de contrôle des 
pandémies, en collaboration avec les autres professionnels de la 
santé humaine et animale, et avec l'appui des sciences humaines.
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