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 Edito 

a direction du département Santé Animale et le comité d’organisation sont très heureux de 

vous accueillir aux Journées d’Animation Scientifique du département (JAS 2024) du 23 au 26 

septembre.  Ces journées représentent une occasion unique pour rencontrer les collègues et 

mieux connaître le département Santé Animale, échanger sur nos travaux et élargir nos horizons, et 

ceci dans une atmosphère conviviale et amicale. 

Le programme est articulé autour de 5 sessions thématiques : 

 Ecologie des agents pathogènes et des vecteurs 

 Interactions hôtes-agresseurs, microbiote et environnement 

 Maitrise des maladies animales et zoonotiques 

 Épidémiologie et surveillance des agents pathogènes 

 Sciences participatives en santé animale 

Les présentations de travaux d'agents du département seront complétées par des conférences 

plénières sur le thème de l’usage de l’intelligence artificielle en santé animale, et de la gestion des 

données. 

Nous partagerons l’après-midi du premier jour avec les acteurs de l’expérimentation animale du 

département SA avec un ensemble de conférences et une table ronde sur le thème des 3R.  Au-delà 

de ces sessions, le programme comprendra des présentations des chercheurs nouvellement 

recrutés, des présentations flash de posters et des ateliers de mise en pratique conviviaux autour de 

l’usage des IA, de la gestion des données et des jeux sérieux. 

Une session expérimentation animale est organisée en parallèle pour l’ensemble des acteurs 

concernés du département du mardi 24 après-midi au jeudi midi, avec des séances plénières 

communes et deux sessions également ouvertes à l’ensemble des participants des sessions 

scientifiques. 

Vous disposez dans ce livret du programme détaillé de ces journées, et des résumés des 

présentations orales et conférences, des communications flash et des posters présentés. 

Nous vous souhaitons de belles rencontres et des échanges riches et animés. 

 

Muriel Vayssier-Taussat, cheffe du département scientifique Santé Animale 
& 
Comité d’organisation :  
 
Comité scientifique 
Mustapha Berri, département SA, partenariat et innovation, Nouzilly 
Anaïs Bompard, UMR Épidémiologie des maladies animales et zoonotiques, Theix 
Sébastien Picault, UMR Biologie, Epidémiologie et Analyse de Risque en Santé Animale, Nantes 
Thomas Pollet, UMR Animal, santé, territoires, risques et écosystèmes, Montpellier 
Lise Poulet, département SA, Nouzilly 
Laura Soler-Vasco, UMR Toxicologie Alimentaire, Toulouse 
Marion Sourisseau, UMR Virologie, Maisons-Alfort 
Sabrina Teton, département SA, Nouzilly 
Jocelyn Turpin, UMR Infections Virales et Pathologie Comparée, Lyon 
 

Comité expérimentation animale 
Magalie Bouvet, UE Plateforme d’Infectiologie Expérimentale des Rongeurs et Poissons, Jouy-en-
Josas  
Elodie Guettier, UMR Biologie des oiseaux et aviculture, Nouzilly  
Nathalie Kasal-Hoc, UE PlateForme Infectiologie Expérimentale, Nouzilly 
Alisson Niepceron, UE PlateForme Infectiologie Expérimentale, Nouzilly 
Noémie Perrot, UE PlateForme Infectiologie Expérimentale, Nouzilly 
Jérôme Pottier, UE PlateForme Infectiologie Expérimentale, Nouzilly 
Béatrice Roques, UMR Innovations Thérapeutiques et Résistances, Toulouse 
Elodie Rousseau-Bacquié, UMR Toxicologie Alimentaire, Toulouse 
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14h-17h15 : Séquence commune aux sessions scientifiques /expérimentation animale 
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Mercredi 25 septembre  

Programme session scientifique  
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Jeudi 26 septembre 
 
Séquence commune aux sessions scientifique / expérimentation animale 
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10h45-11h30 

✓ 

INFORMATION IMPORTANTE 

 

 

✓ 

✓ 

✓ 
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16h45-17h15 

✓  

Mercredi 25 septembre  

✓ 
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Marion 
SOURISSEAU 
VIRO 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

How tick-borne arboviruses hijack the cell : Dangerous liaisons between 
orthoflaviviruses and their vertebrate hosts or tick vector 

Arboviruses, a constant source of emerging pathogens with pandemic potential, 
represent a major global threat to human and animal health. My host team studies 
the pathobiology of tick-borne arboviruses with a particular focus on 
orthoflaviviruses. These viruses, composed of around ten proteins and a RNA 
genome of 11kb, can infect both arthropods and vertebrates, separated by 
millions of years of evolution. As with all viruses, subversion of cellular functions 
and escape from the host antiviral response are essential to their survival, which is 
predominantly achieved via direct interactions between viral components - 
protein or nucleic acid - and host cell proteins. These interactions can influence 
susceptibility to infection, host range, zoonotic potential, virulence and vector 
competence. 
Characterizing the interaction networks set up by these viruses will provide insight 
into the molecular mechanisms essential for their survival. Comparing protein-
protein and viral RNA-protein networks established in infected human / ruminant 
host and tick vector cells will shed light on the strategies adopted by the same 
virus to infect phylogenetically distant hosts. 
Accordingly, my research project aims to : 
- Map and compare the molecular interactions between all components of tick-
borne orthoflaviviruses and their host or vector cells using state-of-the-art 
proteomics methods. 
- Understand their functional significance via RNA interference or gene editing 
approaches in human, ruminant host and tick vector cells. 
- Characterize the molecular basis of the mode of action for the most relevant 
interactions during infection of mammalian or tick cells. 
Conserved interactions will highlight factors essential to viral replication, while 
vertebrate- or arthropod-specific interactions will reveal virus-host coevolution. 
This study will provide a better understanding of viral adaptability to different 
environments, and reveal new targets for the development of future antiviral 
therapies. 

Contact : marion.sourisseau@inrae.fr 

 
 
Jocelyn 
TURPIN  
IVPC 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

β-rétrovirome des petits ruminants 

Les β-rétrovirus JSRV (Jaagsiekte sheep retrovirus ) et ENTV (Enzootic nasal tumor 
virus ) sont responsables de cancers respiratoires chez les moutons et les chèvres. 
Ces maladies, souvent sporadiques, peuvent également se manifester sous forme 
de foyers, entraînant une transmission rapide des virus et une mortalité élevée. 
Malgré leur impact économique et leur incidence sur le bien-être animal, ces 
maladies sont souvent négligées, avec une absence d'épidémiosurveillance. 
Une meilleure compréhension de la diversité génétique de ces virus pourrait 
permettre d’identifier des signatures moléculaires associées à la sévérité de la 
maladie et de développer des stratégies de surveillance et de contrôle plus 
efficaces.  
JSRV et ENTV partagent une grande proximité génétique (>90 % d’identité, sur le 
génome entier) avec leurs homologues endogènes (β-ERV) présents dans les 
génomes des petits ruminants, avec une médiane de 98 loci chez les moutons et 
223 loci chez les chèvres domestiques. La coexistence de rétrovirus exogènes et 
endogènes est un défi pour la mise en place d'outils de détection spécifiques des 
virus pathogènes, mais est aussi une opportunité unique pour étudier la co-
évolution des virus et de leurs hôtes.  
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Nous avons développé des stratégies spécifiques de séquençage des génomes 
complets des formes endogènes et exogènes et des approches in silico pour 
caractériser la diversité des insertions β-ERV dans les génomes ovins et caprins. 
Cela nous a permis d’analyser les caractéristiques génétiques des souches de 
JSRV et ENTV circulant en France. Les souches de JSRV se répartissent en deux 
classes génétiques distincts, dont l’une d’elle est associée à une incidence plus 
élevée de cancer dans les troupeaux français. 

Contact : jocelyn.turpin@inrae.fr
 
 
Julien 
SOURIMANT 
VIM 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

Le virus respiratoire syncytial (VRS) principal agent étiologique de bronchiolites 
et pneumonies chez les nourrissons 

En France, les bronchiolites sont responsables de 20,000 à 40,000 hospitalisations 
par an. Les réinfections, fréquentes, sont causes de morbidité et mortalité 
importantes chez les personnes âgées et immunodéprimées. Des vaccins sont 
disponibles pour les personnes âgées et femmes enceintes, mais le seul 
traitement disponible pour les nouveau-nés consiste en un traitement préventif à 
base d’anticorps monoclonal. En outre, le VRS bovin, proche homologue 
responsable d’infections chez le veau a un impact économique lourd en 
agriculture. Des vaccins contre le VRS bovin sont disponibles, mais ceux-ci restent 
peu efficaces. Dans un tel contexte, une meilleure compréhension de la fonction 
et de la structure des protéines virales reste nécessaire afin d’identifier de 
nouvelles cibles thérapeutiques spécifiques. 
En rejoignant l’équipe Biologie Moléculaire des Pneumovirus au sein de l’unité 
Virologie et Immunologie Moléculaires, Julien démarre un projet dont l’objectif 
est de caractériser du point de vue structural et fonctionnel l’ARN polymérase 
ARN-dépendante du VRS. Cette enzyme réplique et transcrit le génome viral, et 
est unique dans les cellules infectées, ce qui en fait une cible antivirale d’intérêt. 
C’est également une enzyme conservée au sein des virus à ARN, regroupant des 
virus à fort potentiel zoonotique tels que les virus Ebola, Marburg et Nipah. Ce 
projet s’inscrit ainsi dans une orientation scientifique majeure de l’INRAE : 
Favoriser une approche globale de la santé. 

Contact : julien.sourimant@inrae.fr

 
Ronan  
KAPETANOVIC 
ISP 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Caractériser et contrôler la dynamique des métaux de transition pour améliorer 
la réponse immunitaire à Salmonella 

La plupart des salmonelles sont des bactéries zoonotiques dont la transmission à 
l’Homme se fait principalement par la consommation de viande de porc et de 
poulet et par les œufs contaminés. Salmonella est la seconde cause bactérienne 
de toxi-infections alimentaires en France avec des répercussions économiques 
importantes. 
Pour lutter contre ces infections, les macrophages – une des premières lignes de 
défense du système immunitaire - possèdent une multitude d’armes 
antimicrobiennes dans leur arsenal. Une de ces voies antimicrobiennes consiste à 
contrôler la concentration des ions métalliques présents autour du pathogène. 
Lors d’une infection, les macrophages peuvent restreindre l'accès à certains ions 
métalliques tels que le Fe et le Mg afin de limiter la croissance du micro-
organisme, mais ils peuvent également accumuler le Cu et le Zn sur les bactéries 
intracellulaires afin de les empoissonner [1,2]. Nos précédents travaux ont ainsi 
montré, lors d’infection bactérienne, la formation de vésicules de Zn et de Cu qui 
fusionnent avec les phagolysosomes et l’effet bénéficiel de la supplémentation en 
Zn des macrophages [3,4]. En utilisant différentes approches (rapporteurs 
bactériens fluorescents, scRNAseq hôte/pathogène…), nous explorons donc les  
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mécanismes de toxicité du Zn et du Cu, la dynamique de cette réponse, et 
comment les bactéries pathogènes, tels que Salmonella, subvertissent cette voie 
antimicrobienne.  
Notre projet de recherche vise ainsi à caractériser le rôle du Zn et du Cu lors de la 
réponse antibactérienne, chez l’Homme et chez les animaux d’élevage tels que 
les poulets, ouvrant la voie vers d’éventuelles nouvelles stratégies pour lutter 
contre les maladies zoonotiques. 
Références 
[1] J.B. von Pein, C.J. Stocks, M.A. Schembri, R. Kapetanovic, M.J. Sweet. Cell Microbiol 23 (2021) 
e13268. 
[2] C.J. Stocks, M.A. Schembri, M.J. Sweet, R. Kapetanovic. J Leukoc Biol 103 (2018) 35–51. 
[3] R. Kapetanovic, N.J. Bokil, M.E. Achard, C.L. Ong, K.M. Peters, C.J. Stocks, M.D. Phan, M. 
Monteleone, K. Schroder, K.M. Irvine, B.M. Saunders, M.J. Walker, K.J. Stacey, A.G. McEwan, M.A. 
Schembri, M.J. Sweet. FASEB J 30 (2016) 1901–12. 
[4] C.J. Stocks, J.B. von Pein, J.E.B. Curson, J. Rae, M.D. Phan, D. Foo, N.J. Bokil, T. Kambe, K.M. 
Peters, R.G. Parton, M.A. Schembri, R. Kapetanovic, M.J. Sweet. J Leukoc Biol (2020). 

Contact : ronan.kapetanovic@inrae.fr

 
 
Nolsen 
HERNANDEZ 
GONZALES 
InTheRes 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
NEWS: Numeric tools for Enhanced animal Welfare and Sustainability 

The connection between animal welfare (AW) and the agro-ecological (AE) 
transition presents a critical challenge in modern agriculture. Prioritizing less 
polluting species such as chicken, fish, and rabbits alongside plant proteins is 
essential for reducing greenhouse gas emissions and fostering a sustainable 
food system. In the context of AE, these proteins sources boast a low footprint, but 
ensuring AW is key to sustainability. The NEWS project aims to tackle this 
challenge by integrating AW with agroecology through digital tools, enhancing 
monitoring and improving welfare standards for a sustainable food system. One 
of the project’s unique aspects is its focus on three species where the economic 
value of individual animals is minimal, necessitating a shift towards group welfare 
assessment while considering individual dynamics that influence broader group 
dynamics. Additionally, these species shared the characteristic of being small 
animals raised in large groups, requiring tailored digital tools, generally different 
from those commonly used in large animals. To address these challenges, the 
project will leverage cutting-edge technologies such as computer vision to 
monitor and analyse animal behaviour and welfare, aiming to revolutionize AW 
assessment by developing innovative statistical and AI methods for evaluating 
group welfare. Furthermore, understanding how animals adapt to environmental 
changes poses a significant challenge in AE research. The project will investigate 
how various production practices impact animal well-being, especially in 
transitioning to sustainable agricultural methods, and explore animal adaptations 
to environmental shifts like climate change. 

Contact : noslen.hernandez-gonzalez@inrae.fr 

 

 
 
Quentin 
NEVERS  
VIM 

 
 
 
 
 
 

 
 

Coronavirus humains et animaux : stratégies antivirales et étude des facteurs de 
l’hôte impliqués dans leur multiplication 

Le début du siècle a été marqué par l’émergence de virus qui menacent la santé 
humaine et animale. Parmi eux, les coronavirus sont apparus comme des agents 
pathogènes majeurs pour l’Homme et certains animaux. L’arsenal thérapeutique 
disponible contre ces virus demeure trop peu important, et les vaccins ne sont pas 
toujours efficaces. Nous étudions le SARS-CoV-2 et des coronavirus porcins (TGEV 
et PEDV) comme virus modèles. Pour inhiber leur multiplication, nous explorons 
différentes stratégies, par exemple en ciblant leur protéine d’enveloppe avec des  

13



Les nouveaux chercheurs du département 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ligands artificiels appelés αReps ; ou encore en inhibant une famille de protéines 
cellulaires appelées cyclophilines et qui jouent un rôle pivot dans le cycle de vie 
de ces pathogènes. Ces approches complémentaires permettent de mettre au 
jour différentes vulnérabilités chez ces virus.  
En parallèle, nous cherchons à mieux comprendre le cycle de vie des coronavirus 
et à identifier quels sont les facteurs de l’hôte qui régulent leur multiplication. Pour 
cela, nous cherchons tout d’abord à mettre en place des modèles cellulaires 
pertinents pour étudier la multiplication du SARS-CoV-2 et des coronavirus 
porcins, comme des cultures de cellules en interface air-liquide et des organoïdes. 
Ultimement, la mise en place de ces systèmes pourrait être combinée à des cribles 
génétiques (grâce par exemple à des banques CRISPR « genome-wide ») afin 
d’identifier des facteurs de l’hôte qui régulent positivement ou négativement 
l’entrée ou la réplication de ces virus. 

Contact : quentin.nevers@inrae.fr 
 

 
Pierre-Yves 
LOZACH 
IVPC 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Cell biology of virus entry  

During a viral infection, a multitude of cellular factors come into play. The initial 
challenge that viruses must overcome is gaining access to the intracellular 
compartment. The infection process starts when viral particles contact the host cell 
surface. A complex sequence of events ensues, with the diffusion at the cell 
surface, receptor binding, signaling, internalization, and ultimately, the delivery of 
the virus genetic material. In this seminar, we will delve into the mechanisms of 
virus entry into host cells. Our exploration will be grounded in an analysis of early 
virus-host cell interactions using the bunyaviruses Rift Valley fever, Toscana, 
Uukuniemi, and Germiston viruses. Bunyavirales is the largest order of RNA 
viruses, with over 400 members worldwide which infect a large range of hosts, 
including vertebrates, invertebrates, and plants. Several cause severe diseases in 
both livestock and humans. The discussion will involve state-of-the-art 
fluorescence detection-based methodologies in both fixed and live cells, 
encompassing microscopy, flow cytometry, and fluorimetry.   

Contact : pierre-yves.lozach@inrae.fr 
 

 
 

 
 
Sébastien 
SOUBIES   
IHAP 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Écologie des virus influenza aviaires dans le contexte de transition 
agroécologique  

Les virus influenza aviaires hautement pathogènes (VIAHP), notamment de sous-
type H5 clade 2.3.4.4.b, représentent un risque majeur pour la santé des animaux 
et des humains. Les anatidés, de par leur sensibilité à l’infection, leur excrétion 
virale massive et leur expression clinique inconstante, occupent un rôle central 
dans l'écologie des VIAHP. Le développement de la filière palmipède en France 
en fait de plus un écosystème dangereusement favorable aux VIAHP, comme 
illustré par les épizooties des dernières années. L’accès des volailles, y compris 
des palmipèdes, au plein air, présente un intérêt agroécologique mais augmente 
l’exposition réciproque à l’avifaune sauvage et aux réservoirs environnementaux 
viraux. Les VIAHP, de par leur récurrence et leur impact majeur, représentent un 
modèle de choix pour aborder cette problématique. 
Le projet de recherche de la chaire de professeur junior, mené sur 3 ans, vise à 
explorer en quoi l’interaction entre l’hôte anatidé et les VIAHP conditionne 
l’excrétion virale, l’ensemencement des matrices environnementales et par là  
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même l’écologie virale. Ce projet se décline selon trois axes : i) l’étude de 
l’épithéliotropisme viral plumeux, qui représente une voie jusqu’ici méconnue 
d’excrétion des VIAHP, ii) la contamination des matrices aéroportées et iii) des 
matrices hydriques des élevages par ces virus.  
Les approches déclinées dans ce projet permettront, par une meilleure 
compréhension de la dynamique d’infection à l’échelle de l’hôte et de l’élevage, 
d’adapter les stratégies de surveillance et de contrôle des VIAHP, y compris dans 
le contexte actuel de vaccination des palmipèdes.  

Contact : sebastien.soubies@envt.fr 

 
 
 

Angélique 
IGEL 
VIM  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

Approche dynamique et intégrative des processus de réplication et de 
dissémination d’agents pathogènes neurotropes de type prion 

Les prions sont des pathogènes constitués uniquement de conformations 
anormales et auto-agrégées (forme PrPSc) d’une protéine de l’hôte (protéine PrPC). 
Leur accumulation dans le cerveau conduit à une dégénérescence des neurones 
du système nerveux central et à la mort des individus atteints. Au cours de 
l’infection, différentes conformations de PrPSc aux propriétés biologiques et 
biochimiques distinctes sont générées. Cette diversification structurale se traduit 
à l’échelle de l’hôte par une signature pathobiologique spécifique et 
reproductible qui définit une souche de prion (temps de survie, aires cérébrales 
d’accumulation, spongiose…). Aujourd’hui, la contribution de cette diversification 
au déterminisme de souche et à la progression de la maladie reste incomprise.  
L’objectif de ce projet de chaire de professeur junior est d’étudier et caractériser 
la relation qui régit la dynamique de réplication des assemblages de PrPSc et le 
processus de dissémination/neuro-invasion des prions par une caractérisation 
spatio-temporelle de l’infection générée dans des modèles ex-vivo de tissus 
cérébraux. Les données obtenues constitueront autant de contraintes biologiques 
qui permettront de paramétriser un modèle neuromorphique décrivant les 
mécanismes de la neuro-invasion des prions. 

Contact : angelique.igel@inrae.fr 
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Merci aux partenaires qui ont soutenu  

les Journées d’animation scientifique 2024  
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www.innovative-diagnostics.com

Votre partenaire pour le diagnostic 
des maladies vétérinaires et zoonotiques

ELISA

PCR Tests rapides 

Dermatose Nodulaire Contagieuse

Fièvre Aphteuse

Fièvre Catarrhale Ovine

Fièvre Hémorragique de Crimée-Congo

Fièvre de la Vallée du Rift

Influenza

Maladie Hémorragique Epizootique

Peste des Petits Ruminants 

Peste Porcine Africaine

Morve

Salmonellose

Virus du Nil Occidental



Introducing IndiMag 2
The benchtop powerhouse for nucleic acid isolation

Discover the versatile, user-friendly, automated extraction system 
that rapidly isolates nucleic acids from a broad range of samples

https://www.indical.com/indimag2
https://www.indical.com


IndiMag 2 : Superior magnetic  
bead-based nucleic acid isolation

Product Short description Cat. no

IndiMag 2 
(110~240 V)

Automated extraction system for rapid isolation of nucleic acids  
of up to 48 samples using magnetic bead technology, including  
a 2-year warranty as standard. 

IN950048

 
Flexible experiment design 
 Start with a broad range of sample types 
 Process 1 to 48 samples per run
 Use preloaded protocols or create your own 
     with up to 4 washing steps  
 
Precise temperature control 
 Extensive temperature range from 4°C to 100°C
 Heat up to activate or accelerate reactions  
 Cool down to stabilize extracted nucleic acids 

User-friendly, safe automated system 
 Intuitive touchscreen interface for setup  
     and complete process control
 Enjoy quick and easy deck loading
 Easy sterilization with the inbuilt UV light

Hardworking, dependable platform 

 Be confident with robust German engineering           
 2-year warranty as standard

Save even more time and plastics with IndiMag prefilled cartridges.  
Soon available with separate lysis and elution strips.

2
YEAR WARRANTY

INDICAL BIOSCIENCE GmbH 

Deutscher Platz 5b 

O4103 Leipzig, Germany

For up-to-date licensing information and product-specific disclaimers, see the respective handbook or user manual. Regulatory requirements vary 
by country, products may not be available in your geographic area. Trademarks: INDICAL®, IndiMag® (INDICAL BIOSCIENCE GmbH).  
Registered names, trademarks, etc., used in this document, even when not specifically marked as such, are not to be considered unprotected by 
law. Product images may differ from the actual product. INFLY-IndiMag2-EN-240429 © 2024 INDICAL BIOSCIENCE  

Request a quote or order online: shop.indical.com
Email: support@indical.com | orders@indical.com | Call: +49 341 124 54 0
Connect with us on LinkedIn: www.linkedin.com/company/indical

https://shop.indical.com/en/instruments-and-plastics/indimag-2.html
https://www.indical.com
https://shop.indical.com/en/instruments-and-plastics/indimag-2.html


Avec le soutien de : 
 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

Département Santé animale 
37380 Nouzilly 

             Tél : +33 (0)2 47 42 00 77 76 

 
Rejoignez-nous sur  

 
             https://sa.intranet.inrae.fr/ 

 
 
 

Institut national de recherche pour 
l’agriculture, l’alimentation et l’environnement 

 
 
 
 
 


