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Introduction

1. Le concept One Health

Le concept One Health, initié au début des années 2000, repose sur une interconnexion
entre les trois santés : humaines, animales et environnementales (Figure 1).

AGENTS
PATHOGENES

Figure 1. Concept One Health (modifié d’aprés I’Université Paris-Saclay).

Il met en lumiére les interactions entre ces trois santés, mais également le fait que la
protection de I’une des trois dépend et impact les deux autres (Inci et al., 2016). Ce concept a
pour but d'incorporer et de croiser de nombreuses variables afin d’effectuer une recherche plus
efficace des origines et des solutions de troubles sanitaires. Cela est expliqué par le
« parapluie » One Health défini par One Health Sweden. C’est un concept regroupant toutes les
variables du concept One Health, allant de la santé individuel animal et humaine a la santé de
I’environnement en passant par les santés des populations (Lerner and Berg, 2015). Il a pour
but de démontrer que tout changement dans une des santés peut trouver son origine dans une
autre que ce soit dans le cadre de maladies infectieuses, d’écotoxicité ou de résistance aux
antibiotiques (Bordier Bouchot, 2019). C’est le cas dans la situation d’un abus d’antibiotiques
en santé humaine qui peut entrainer 1’apparition dans I’environnement de nouvelles bactéries
résistantes aux antibiotiques pouvant impacter a la fois la santé humaine et animale (Kim and
Cha, 2021). Cela peut également impacter la santé animale par interaction avec les activités
humaines ou faciliter la circulation de divers agents pathogénes dangereux pour la santé
humaine (Daszak et al., 2001; Kelly et al., 2017). Ces concepts ont généré un intérét grandissant
pour les maladies dites « zoonotiques » qui sont des maladies provoquées par des agents
pathogeénes transmissibles de 1’animale a I’homme (Destoumieux-Garzon et al., 2018). Dans le
cadre de I’étude de ces maladies, la prise en compte de la santé animale ainsi que des facteurs
environnementaux  sont  nécessaires pour des recherches de diagnostiques,
d’épidémiosurveillances et de thérapies plus efficaces (Cantas and Suer, 2014). C’est le cas par
exemple pour 1’épidémiosurveillance du virus West Nile au Nord de 1’Italie qui se porte a la
fois sur les hotes cibles du virus que sur le vecteur et les hotes accidentels (Paternoster et al.,
2017). Ces recherches présentent plusieurs avantages comme définir les animaux en tant que
« sentinelles » de maladies zoonotiques, créer des modéles prédictifs a partir de données
animales ou encore identifier plus précisément des manquements en termes de sécurité sanitaire
(Bordier Bouchot, 2019). Un autre élément primordial a prendre en compte dans le contexte
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actuel concerne les contraintes que subit I’environnement que ce soit par des changements
climatiques mais également par des activités humaines directes telles que la déforestation ou
I’urbanisation (Daszak et al., 2001; “One Health, une seule santé,” n.d.). Ces perturbations
peuvent étre a I’origine de mouvements de populations humaines et animales favorisant leurs
interactions ainsi que la circulation de divers vecteurs d’agents pathogenes. Cela peut faciliter
I’émergence de nouvelles maladies provoquées par divers agents pathogénes au sein de
territoires. Cette approche systémique développée dans le concept One Health s’avére
pertinente a différentes échelles spatiales et notamment au niveau de territoires subissant
d’importants mouvements de populations et soumis a I’influence de différentes masses
continentales comme peuvent I’étre les Tles du bassin méditerranéen.

2. Une grande diversité d’agents pathogénes potentiels

Les agents pathogenes sont des agents étiologiques de maladies infectieuses a travers le
monde. IlIs sont principalement divisés en 4 groupes: Bactéries, Parasites, Virus et
Champignons (Shanson, 1989; Theel and Pritt, 2016). La menace qu’ils représentent est a la
fois due a leur aire de répartition mondiale ainsi que leur tropisme pour I’intégralité du monde
du vivant.

Les bactéries sont des agents pathogénes procaryotes pouvant a la fois étre responsables
de maladies et également étre en symbiose avec leurs hotes. Elles ont la particularité de pouvoir
étre présentes dans tous types de milieux y compris les plus extrémes (Irwin and Baird, 2004).
Parmi les bactéries responsables de maladies, il existe différents groupes. Le premier d’entre
eux concerne les bactéries détectables via une coloration de Gram. Elles sont divisées en
bactéries Gram-négatif et bactéries Gram-positif, des bactéries gastriques telles que Eschericha
coli et Staphylococcus aureus (Ruhal and Kataria, 2021; Shanson, 1989). Le deuxiéme groupe
est celui des bactéries acido-alcooliques, non-détectables a la coloration de Gram, qui inclue
notamment des bactéries telles que Mycobacterium tuberculosis responsable de la tuberculose.
Parmi les autres groupes, il y a celui des spirochétes qui sont des bactéries avec une forme de
spirale comprenant des bactéries telles que les agents causatifs de la leptospirose, le genre
Leptospira spp., le genre Borrelia spp. notamment responsable de la maladie de Lyme ou les
rickettsiales comprenant des genres de bactéries tels que Rickettsia et Anaplasma responsable
de nombreuses maladies transmises par les tiques (Shanson, 1989).

Les parasites sont des agents pathogénes se reproduisant et vivant au dépend de 1’h6te
qu’ils infectent de maniére bénine ou maline. lls sont responsables de nombreuses maladies,
parfois mortelles a travers le monde, telles que la maladie de Chagas et du sommeil, causées
par des parasites du genre Trypanosoma (Shanson, 1989; WHO, 2020). Ils peuvent étre divises
en deux groupes : les protozoaires qui sont des parasites intracellulaires pouvant étre a la fois
intestinaux, sanguins et tissulaires tels que les especes appartenant au genre Babesia
responsables de piroplamose ou encore 1’agent de la toxoplasmose Toxoplasma gondii (Theel
and Pritt, 2016). Un grand nombre d’entre eux peuvent étre vectorisés tels les Babesia par les
tiques ou encore I’agent de la Malaria par les moustiques, responsable de plus de 500 000 déces
en 2013 (Theel and Pritt, 2016; WHO, 2020). Le deuxieme groupe est celui des helminthes qui
sont des vers pouvant étre responsables de nombreuses maladies telles que la bilharziose, la
cysticercose et la trichinellose (Garcia et al., 2020; Guiguen et al., 2013; Zarlenga et al., 2020).

Les virus sont des entités biologiques a ADN ou @ ARN pouvant cibler I’intégralité du

vivant allant des bactéries, avec les bactériophages, jusqu’a I’humain avec par exemple le virus
de la COVID-19 (Aksyuk and Rossmann, 2011; Wu et al., 2020) ou encore Ebola. Au niveau
animal nous pouvons citer notamment les épidémies dues au virus de la peste porcine africaine
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dans les populations de porcs et de sangliers (Coltart et al., 2017; Dixon et al., 2019; Koonin et
al., 2015; Wu et al., 2020).

La plupart des champignons sont peu pathogéniques, mais certains peuvent impacter
une part du vivant notamment les plantes pour lesquelles ils sont la principale cause de maladies
(Doehlemann et al., 2017). Néanmoins, des champignons peuvent étre responsables de maladies
chez ’homme tels les genres Aspergilla et Candida (Kohler et al., 2017).

Parmi ces agents pathogénes, nombres d’entre eux ciblent les animaux. Ces agents
pathogenes ont différentes stratégies de transmission que ce soit de maniere non vectorielle,
comme par contact direct entre individus de la méme espéce ou entre individus d'espéces
différentes. Dans cette catégorie, rentrent de nombreux agents pathogenes tels que les bactéries
du genre Mycobacterium responsable de la tuberculose aussi bien dans les populations
d’animaux sauvages, domestiques que chez I’homme et le virus d’Aujezsky qui est un virus
affectant les populations de sangliers ou de cochons causant des problemes sanitaires et
économiques dans les élevages porcins (Olea-Popelka et al., 2017; Ruiz-Fons et al., 2008b). La
deuxiéme meéthode de transmission non vectorielle est par contact indirect via I'environnement
ou I’alimentation. Cette deuxiéme voie de transmission concerne des agents pathogenes tels
que Coxiella burnetii, agent de la fievre Q, responsables d’avortements et de morts feetales dans
les élevages d’ovins et caprins ainsi que de problémes respiratoires chez 1’homme (Angelakis
and Raoult, 2010). Cela comprend également des parasites tels que T. gondii, un parasite du
phylum Apicomplexa qui est principalement transmis par les feces de felidés dans
I’environnement (Kochanowsky and Koshy, 2018). Ce parasite est responsable de
malformations et morts feetales lors de I’infection de femmes enceintes. La troisieme et derniere
voie de transmission implique la participation de divers vecteurs tels que des arthropodes
hématophages, comme les moustiques, les tiques ou les phlébotomes, qui peuvent transmettre
des agents pathogénes en sucant le sang d'un héte a un autre (WHO, 2020). Ces vecteurs
transmettent un large panel d’agents pathogénes que ce soit des agents pathogénes spécifiques
au regne animal (non-zoonotiques) comme le virus de la peste porcine africaine transmis par
les tiques et provoguant de nombreuses épidémies mortelles dans les populations de cochons et
sangliers ; ou encore des agents pathogénes zoonotiques tels que les bactéries du genre Borrelia
responsables de la maladie de Lyme transmis par les tiques (Chomel, 2015). Certains agents
pathogenes tels que C. burnetii peuvent étre transmis de maniére vectorielle (via les tiques) ou
non vectorielle (aérienne).

Ces nombreux agents pathogénes peuvent étre détectés par le biais de diverses
méthodes dont les principales sont : la microscopie, la culture bactérienne, la sérologie ou la
détection d’acides nucléiques Certaines d’entre elles sont spécifiques a une catégorie d’agents
pathogeénes comme la culture bactérienne, tandis que d’autres peuvent étre utilisées pour la
détection de plusieurs groupes d’agents pathogénes tel que le criblage a haut-débit micro
fluidigm.

3. Une large variété de vecteurs et d’hotes

D’aprés ’OMS, les vecteurs sont des organismes vivants, qui, une fois infectés par un agent
pathogéne, peuvent transmettre des agents pathogénes infectieux entre humains, entre animaux,
ou entre I’animal et I’humain. Les agents pathogenes vectorisés représentent 17 % des maladies
infectieuses et sont responsables de plus de 700 000 déces par an (WHO, 2020). De plus, ces
différents agents pathogenes sont également responsables de pertes economiques pouvant
s’élever a plusieurs millions de dollars dans différents secteurs allant du tourisme au secteur de
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I’agriculture comme cela a été le cas en Mongolie avec les agents de la brucellose (McDermott
et al., 2013), ainsi que mondialement par la maladie de Lyme (Mattingly and Shere-Wolfe,
2020). Cela montre I’intérét d’effectuer des recherches sur les potentielles menaces qu’ils
représentent dans les zones a fortes activités humaines et animales telles que les zones humides.

Ils peuvent étre transmis par de nombreux vecteurs dont 9 types ont été listés par ’OMS
(WHO, 2020) :

Les escargots aquatiques responsables de la circulation des schistosomes provoquant la
bilharziose. Ils sont 1’un des rares vecteurs de maladies qui ne soient pas hématophages.

Les simulies qui sont des mouches noires responsables de la circulation de 1’espéce de
nématode Onchocerca volvulus qui est un filaire provoquant 1’onchocercose humaine
aussi nommee la « cécité des rivieres ».

Les triatominae responsables de la transmission du parasite Trypanosoma cruzi, I’agent
provoquant la maladie de Chagas. Cette maladie est I’une des plus importante en
Ameérique Centrale et du Sud.

Les glossinae ou mouches Tsétsé sont des mouches noires responsables de la circulation
de parasites du genre Trypanosoma et notamment de T. brucei, responsable de la
maladie du sommeil.

Les puces, connues notamment pour transmettre la bactérie Yersinia pestis, 1’agent
causatif de la peste noire.

Les poux, responsables de la transmission de maladies telles que le Typhus causé par la
bactérie Rickettsia prowazekii ou des fiévres récurrentes mondiales pouvant étre
mortelles causées par la bactérie Borrelia reccurentis.

Les phlébotomes pouvant transmettre des parasites du genre Leishmania responsables
des leishmanioses cutanée et viscérale a travers le monde ou encore la fievre pappatici
causée par des arbovirus (virus transmis par des arthropodes).

Les moustiques qui sont, au niveau mondial, les vecteurs principaux de maladies
humaines notamment des maladies virales. Ils sont principalement représentés par trois
genres : le genre Aedes responsable de la circulation des virus causant les maladies
virales les plus importantes telles que les virus du Chikungunya, de la Dengue, de la
fievre jaune et de Zika ; le genre Anopheles responsable de la transmission du genre de
parasite Plasmodium spp., agent causatif de la Malaria ; et pour finir le genre Culex
responsable de la circulation de virus de maladies virales a encéphalites émergentes tels
que les virus du Nil orientale (West Nile virus) ou encore celui de I’encéphalite
Japonaise.

Les tiques (Acarida) sont au premier rang des agents pathogénes vectoriels
d’importance vétérinaire et au deuxiéme rang pour les maladies humaines juste apres
les moustiques (Nicholson et al., 2019; Parola and Raoult, 2001). Les tiques sont des
arthropodes hématophages de I'ordre des Ixodida. Elles sont composées de trois familles
réparties dans le monde entier : Ixodidae divisée en Prostriasta (sous-famille Ixodinae,
genre Ixodes) et Metastriata (toutes les autres sous-familles, genres : Anamalohimalaya,
Cosmiomma, Dermacentor, Hyalomma, Margaropus, Nosomma, Rhipicentor et
Rhipicephalus) également nommées "tiques dures”, et comprenant la plupart des
espéces ; Argasidae divisées en deux sous-familles, les Argasinae (genre Argas) et les
Ornithodorinae (genres : Ornithodoros, Otobius et Carios) également nommées "tiques
molles” ; et Nuttallielliedae composées d'une seule espece (Beati and Klompen, 2019).
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Le cycle de vie de la tique est composé de quatre étapes : un ceuf, une larve a six pattes,
une nymphe a huit pattes sans organe sexuel et un adulte male ou femelle a huit pattes.
Le tropisme des tiques dépend de l'espece et du stade. Elles peuvent étre monotropes,
ditropes ou téléotropes : respectivement un, deux ou plusieurs hétes (Figure 2). Elles
peuvent transmettre des agents pathogénes en se nourrissant sur un large spectre
d'espéces terrestres, notamment les animaux sauvages (mammiferes, avifaune, reptiles
et amphibiens) ainsi que le bétail et les animaux de compagnie (Inci et al., 2016;
Mendoza-Roldan et al., 2019; Pajoro et al., 2018; Sonenshine, 1991). Les agents
pathogénes qu’elles abritent peuvent étre a la fois d’importance sanitaire animale,
humaine ou les deux dans le cadre d’agents pathogénes zoonotiques (Sonenshine, 1991).
Elles peuvent transmettre une grande diversité de bactéries, virus et parasites (Nicholson
et al., 2019). Comme la maladie de Lyme en Europe, cette zoonose est provoquée par
des bacteries spirochétes du groupe Borrelia burgdoferi sensus lato du genre Borrelia.
En Europe, cela inclut Borrelia burgdoferi sensu stricto, Borrelia afzelii et Borrelia
garinii, avec environ 65 500 cas chaque année (Chomel, 2015). Un des virus transmis
par les tiques est celui de la fievre hémorragique de Crimée-Congo du genre Naiovirus,
responsable de nombreuses épidémies dans le monde entier avec un taux de mortalité
élevé de 40 % (WHO, 2013). Elle est principalement transmise par les tiques du genre
Hyalomma qui agissent a la fois comme vecteur et réservoir (Perveen et al., 2021). En
ce qui concerne les parasites, les agents pathogenes appartenant au genre Babesia sont
transmis par les tiques et peuvent constituer des menaces pour la santé vétérinaire des
ongulés domestiques et sauvages (Beuglet and Moreau, 2015).
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Chacun de ces vecteurs peut avoir une spécificité et une préférence pour un ou plusieurs
groupes d’hotes qui, eux méme, peuvent étre des hotes compétents pour la transmission
d’agents pathogenes a d’autres hotes et vecteurs (Nunn et al., 2021). La compétence d’hote d’un
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individu animal ou humain dépend de différents facteurs (Figure 3). Le premier se référe au
comportement des vecteurs et des agents pathogenes qui mene a I’infection de 1’hote par un
agent pathogéne a travers 1’action d’un vecteur. Le deuxiéme dépend du taux d’infection de
I’héte par I’agent pathogene, ainsi que de la condition physique de 1’héte (vivant ou mort). Cela
doit étre suivi par une dynamique des populations suffisantes de 1’hote au niveau individuel
afin de permettre des transmissions intraspécifiques et interspécifiques avec des prévalences
importantes de I’agent pathogene. Cette dynamique dépend de critéres biométriques de I’hote
ou du groupe d’hdtes (sexe, age, population, especes) qui pourraient faciliter la dynamique
d’infection et la propagation d’un agent pathogene (Gervasi et al., 2015).
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Figure 3. Etape de ’infection d’un hote compétent d’aprés Gervasi et al. (2015).

Dans le cadre des maladies a tiques, la majorité du régne animal peut faire office d’hote.
Cela a déja été démontré par exemple chez la souris Peromyscus leucopus pour la bactérie
Borrelia burgdoferi aux Etats-Unis (Martin et al., 2016).

Parmi ces nombreux hoétes, certains groupes d’animaux sont majoritairement étudiés
comme celui des mammiferes sauvages. De nombreux agents pathogénes vectorisés ou non
peuvent étre détectés tels que des bactéries du genre Borrelia qui provoque la maladie de Lyme
ou encore de la bactérie Mycobacterium bovis agent de la tuberculose bovine (Cowie et al.,
2016; Hrazdilova et al., 2021). lls peuvent étre porteurs de nombreux agents pathogenes
transmissibles par la consommation de viande, tels que des virus comme celui de 1’hépatite E,
des parasites tels que Trichinella britovi responsable de la trichinellose et Echinococcos
canadensis responsable de 1’échinococcose dans des populations de sangliers (Richomme et al.,
2010b; Umhang et al., 2014). lls ont aussi été retrouvés porteurs d’agents pathogenes
transmissibles par contact direct et indirect tels que le virus responsable de la maladie
d’Aujezky, et le parasite responsable de la toxoplasmose : Toxoplasma gondii (Charrier et al.,
2018; Richomme et al., 2009). Ils sont également porteurs d’agents pathogénes transmis par les
vecteurs, comme les Rickettsia du groupe de la fievre boutonneuse (Rickettsia slovaca et
Rickettsia aeschlimannii), Rickettsia raoultii, Rickettsia conorii (agent de la fievre boutonneuse
méditerranéenne). L’ importance des mammiféres sauvages en tant qu’hote d’agents pathogenes
vectorises et non vectorisés, couplée a leur capacité a interagir avec d’autres animaux, en font
un élément clef dans la circulation de divers agents pathogénes (Cowie et al., 2016; Hrazdilova
etal., 2021).
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Le deuxieme groupe d’animaux a considérer est l’avifaune, en particulier les
passeriformes, appelés plus communément les passereaux, qui regroupent plus de 5 000 espéces
(Schmidt et al., 2015). La mer Méditerranée est une des principales zones de migration,
automnale de I'Europe du Nord vers I'Afrique du Nord ou le sub-Sahara, et printaniere de
I'Afrique vers I'Europe. Elle est principalement définie par deux voies de migration : une a
travers la France, I'Espagne et le détroit de Gibraltar, et une a travers la Turquie et Israél
(Bruderer and Liechti, 1999; Mellone, 2020). Cependant, une partie de cette migration se fait
également a travers les Tles méditerranéennes (Bruderer and Liechti, 1999; Maggini et al., 2020;
Vagliano, 1985). De nombreux agents pathogénes peuvent circuler par le biais de la migration
aviaire que ce soit des virus tels que le virus West Nile et le virus Usutu transmis par les
moustiques qui sont dangereux pour les oiseaux, les humains et un grand nombre d'autres
especes animales (Levison, 2015; Maquart et al., 2017; Vilibic-Cavlek et al., 2020) ; des
bactéries comme Borrelia burgdoferi s.1., par la circulation de vecteurs (tiques) (Benskin et al.,
2009) ; ou des parasites comme Trypanosoma spp., Haemoproteus spp., Hepatozoon spp. et
Leucocytozoon spp. transmis par des arthropodes piqueurs (O’Donoghue, 2017). Cette
migration peut également favoriser la dissémination d’agents pathogénes non vectorisés tel que
Chlamydia psittacci, responsable de psittacose dans les populations aviaires (Levison, 2015).
L’interaction entre 1’avifaune sédentaire et I’avifaune migratrice peut accentuer la propagation
et 1’établissement de nouveaux ectoparasites et agents pathogenes. Cette circulation d’agents
pathogénes, induite par la migration aviaire, peut étre favorisée pres de zones humides qui sont
des lieux de pose et de repos privilégiés des oiseaux (Jourdain et al., 2007).

Le troisiéme groupe a considérer est celui des animaux d’élevages. Ils sont les hotes
potentiels de nombreux agents pathogénes comme ceux de la brucellose, la tuberculose et la
toxoplasmose, ce qui a entrainé en 2013 une dépense de 1,660 milliards d’euros en Europe
(Costa and Akdeniz, 2019; Knap and Doeschl-Wilson, 2020; Mévélec et al., 2020). Néanmoins,
d’autres agents pathogénes zoonotiques ou non peuvent ¢galement étre considérés dans les
populations d’élevage tels que Schistosomia bovis responsable de la Bilharziose et des virus
tels que les poxvirus pouvant affecter a la fois les animaux et les humains (Cicculli et al., 2022;
Oleaga et al., 2019). Ces agents pathogenes peuvent également étre retrouvés dans des vecteurs
ectoparasites tels que les tiques : Anaplasma spp., Babesia spp., Bartonella spp., Borrelia spp.,
Rickettsia spp. et Theileria spp. Ces derniers ont été détectés en Corse dans des tiques collectées
sur des bovins et Rickettsia spp. dans des tiques d’ovins (Cicculli et al., 2019a, 2019b; Cicculli
et al.,, 2020; Grech-Angelini et al., 2020). Les mammiféres domestiques, tout comme
lessauvages, jouent un réle important dans la transmission de ces agents pathogeénes. lls servent
d’hoéte de maintenance et contribuent & propager des ectoparasites lors de leurs nombreuses
interactions avec d'autres espéces (Cowie et al., 2016).

4. Sites d’intérét : les zones humides de Corse

La Corse est la plus grande Tle francaise de la mer Méditerranée. Elle est située a 15 km
du territoire terrestre italien le plus proche (I'lle de Sardaigne) et a 160 km de la cote francaise.
Son emplacement géographique se trouve sur le trajet de voies migratoires animales, telle la
migration aviaire, et au coceur de mouvements de populations humaines (Jourdain et al., 2007).
La Corse est divisée en deux départements administratifs (Haute-Corse et Corse-du-Sud), avec
une population de 322 000 habitants, qui est multipliée par 4 pendant la saison touristique
estivale avec environ 35 millions de nuitées (“Synthése - Le poids du tourisme dans 1’économie
corse — Le poids du tourisme dans 1’économie corse | Insee,” n.d.). Elle est le lieu de nombreuses
activités humaines touristiques ou agricoles. En2019, le principal élevage en Corse était le
mouton, avec un total supérieur a 100 000 tétes, suivi des bovins, du porc et des chevres
(Chambre d’agriculture Corse, 2021). En Corse, la chasse au sanglier est une tradition tres
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ancienne qui reste tres populaire, avec plus de 26 000 sangliers chassés en 2017 (“Oncfs -
Grands ongulés - Tableaux de chasse départementaux,” n.d.). La Corse se caractérise par un
climat méditerranéen doux et une grande diversité de paysages, tels que des zones humides
(principalement sur le littoral), des foréts et des montagnes (dont I'altitude peut atteindre 2706
m) mais également par la présence d’une forte biodiversit¢é dont de nombreuses espéces
endémiques. Au sein des différents paysages corses, les zones humides sont des zones qui sont
essentielles aux activités humaines et ou les interactions avec et entre les animaux sont élevées.
Les zones humides de Corse constituent donc des sites d’intérét pour 1’étude des agents
pathogenes dans les populations animales et pouvant avoir une incidence sur les populations
humaines.

Selon le code de I’environnement francais, les zones humides sont des « terrains,
exploités ou non, habituellement inondés ou gorgés d'eau douce, salée ou saumatre de fagon
permanente ou temporaire ; la végétation, quand elle existe, y est dominée par des plantes
hygrophiles pendant au moins une partie de I’année » (Art. L.211-1) (zones-humides.org, n.d.).
Depuis le 2 février 1971, les zones humides sont classifiées pour leur conservation au sein de
la Convention de Ramsar grace a un traité intergouvernemental regroupant actuellement 171
pays. C’est le premier accord multilatéral moderne sur I’environnement, la conservation et
I’utilisation durable des ressources naturelles. D’aprés la convention de Ramsar, les zones
humides sont des étendues de marais, de fagnes, de tourbiéres ou d’eaux naturelles ou
artificielles, permanentes ou temporaires, ou 1’eau est stagnante ou courante, douce, saumatre
ou salée, y compris des étendues d’eau marine dont la profondeur a marée basse n’excede pas
six metres (Article 1.1). Cela inclut des zones de rives ou de cotes adjacentes a la zone humide
et des iles ou des étendues d’eau marine d’une profondeur supérieure a six metres a marée
basse, entourées par des zones humides (Article 2.1). D’aprés la Convention de Ramsar, cing
types principaux de zones humides sont généralement reconnus : les estuaires (comprenant les
deltas, vasiéres et marais coOtier et les marécages a mangroves), les palustres (signifiant
« marécageux » : marais, marécages et tourbiéres), les lacustres (zones humides associées a des
lacs), les marines (zones humides cétieres comprenant les lagunes cdtiéres, des berges
rocheuses, des herbiers marins et récifs coralliens ne dépassant pas 6 métres de profondeur a
marée basse) et les riveraines (zones humides bordant les rivicres et cours d’eau). En Corse,
elles sont divisées en différentes catégories : les lacs majoritairement situés en altitude ; les
pozzines correspondants a des pelouses herbeuses a gazon ras sur sol herbeux situées en bordure
de lac ou de sources d’eau ; les tourbieres composées de tourbes par la présence d’eau stagnante
et de micro-organismes provoquant la décomposition et le recyclage de matiéres organiques ;
les foréts alluviales ; les mares temporaires caractérisees par des alternances de phases inondées
et de phases seches ; les lagunes situées sur le littoral ; et les estuaires et micro-estuaires
temporaires qui comme les mares temporaires alternent des stades inondés et secs (ORZHC-
Observatoire Régional des Zones Humides de Corse, n.d.). D’aprés 1’Office de
I’Environnement Corse, les zones humides répertoriées en Corse représentent 33 000 ha sur
I’ensemble du territoire, ce qui montre I’importance de ces biotopes au sein du territoire
insulaire (ORZHC-Observatoire Régional des Zones Humides de, n.d.) (Figure 4).. Les zones
humides sont des zones clef pour les activités humaines et animales. Elles représentent l'une
des principales zones d'abreuvement et de repos pour les animaux (Bacon, 1987; Hammer,
1989). Parmi ces animaux, on peut compter les ongulés sauvages tels les sangliers qui vivent a
proximité de I'eau, notamment des zones humides, principalement en raison de leur régime
alimentaire (Vanschoenwinkel et al., 2008), ainsi que le bétail fréeqguemment présent dans les
zones humides qui peuvent étre considérées comme des points d'eau ou l'interaction avec les
ongulés sauvages peut se faire (Robertson, 1997). Un autre groupe est I’avifaune fréquemment
présente dans les zones humides considerées comme des points d'eau pendant leur migration
ou l'interaction avec les oiseaux sédentaires peut se faire (Jourdain et al., 2007). Ces zones sont
également propices aux activités humaines et récréatives (Abraham et al., 2010). Ces habitats
ont une grande importance en terme de santé publique compte tenu de leur role dans la
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prolifération des vecteurs tels que les moustiques et les tiques et la transmission des agents
pathogénes (Jourdain et al., 2007; Rabou et al., 2015; Rey et al., 2012). Elles sont des lieux de
circulation d’agents pathogénes transmis par des arthropodes tels que des arbovirus. Comme
c’est le cas pour le West Nile virus & la fois par la forte présence de moustiques vecteurs du
virus au sein de zones humides, mais également par la présence de I’avifaune sédentaire et
migratrice dans ces hotspots migratoires obligatoires, comme en France continentale ou ce virus
a été détecté au sein de populations aviaires dans des zones humides de Camargue et de I’ Ain
(Jourdain et al., 2007; Lena et al., 2006; Pradier et al., 2014; Rey et al., 2012). Ces risques
different suivant les espéces animales présentes dans la zone humide d'intérét ainsi qu’en
fonction de I'écosystéme qui peut provoquer des changements dans la diversité et la prévalence
des communautés d'ectoparasites et des agents pathogénes (Dudek, 2014).
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75 km

Figure 4. Carte générale des zones humides de Corse d’aprés 1’Observatoire Régionale des Zones Humides de Corse (ORZHC, n.d.).
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5. La problématique et les objectifs de I’étude

En Corse, le contexte environnemental devient de plus en plus perturbé. Cela est d0 a la fois a
une localisation géographique propice a de nhombreux mouvements de populations et a une
urbanisation croissante, associée a des pressions climatiques. Dans le cadre du concept One
Health, mettant en avant les interactions entre les trois santés (humaine, animale et
environnemental), ces perturbations pourraient faciliter I’émergence, la prolifération et la
circulation de nombreux agents pathogenes et de vecteurs.

Actuellement diverses études ont mis en évidence la présence de divers agents pathogenes
zoonotiques ou non de différents groupes : Bactérie, Parasite et Virus ainsi que de nombreux
vecteurs tels que des moustiques et des tiques sur le territoire corse. Cela pourrait favoriser leurs
circulations au sein des populations d’animaux sauvages et domestiques ainsi qu’a I’Homme.
Ces circulations seraient d’autant plus facilitées par le contexte climatique et les activités
humaines notamment en zones sensibles. Cela pourrait étre le cas des zones humides de Corse
qui sont particulierement soumises a de nombreuses perturbations.

Ces zones humides sont des lieux de fortes diversités animales pouvant étre la cible de
nombreux agents pathogenes et vecteurs. C’est notamment le cas pour plusieurs groupes
représentatifs de la faune corse: les sangliers, les animaux d’élevage et I’avifaune. La
circulation des agents pathogénes et vecteurs au sein de ces groupes peut représenter un risque
diffus en termes de santé animale et humaine qui nécessite un état des lieux de la diversité des
agents pathogeénes au sein de ces différents groupes. Ce travail permettrait de combler un
mangue actuel de données sur la présence de nombreux agents pathogénes au sein de ces zones
humides. L’objectif de ce travail vise a effectuer une détection des agents pathogenes
zoonotiques et non-zoonotiques, vectorisés et non vectorisés simultanément dans des groupes
d’animaux et leurs ectoparasites : sangliers, animaux d’élevage et avifaune au sein de zones
humides de Corse.

Le corps principal du manuscrit est organisé sur la base d’articles publiés ou soumis. Il est
composé de deux parties :

- La premiére partie, composée des chapitres 1 et 2, a pour but de répondre a différentes

questions : Quel est I’état de 1’art a 1’échelle du bassin méditerranéen des agents
pathogénes transmis par les tiques au sein des animaux domestique et sauvages ? Est-
ce gue les Tles méditerranéennes jouent un réle particulier dans leurs répartitions ?
Les chapitres 1 et 2 visent donc a répertorier et a analyser respectivement les agents
pathogénes transmis par les tiques au sein des animaux domestiques et des animaux
sauvages dans le bassin méditerranéen entre les années 2000 et 2021 par le biais de deux
revues bibliographiques.

- La deuxiéme partie, composée des chapitres 3, 4 et 5, a pour but de répondre a
différentes questions : Quelles sont les principaux agents pathogénes présents au sein
de trois grands groupes de la faune des zones humides de Corse et de leurs ectoparasites
: les sangliers, les animaux d’élevages et I’avifaune ?

Les chapitres 3, 4 et 5 ont pour but de rechercher un panel d’agents pathogénes commun
et spécifique a chaque groupe d’animaux.

Ces deux parties seront précédees d’un chapitre sur la méthodologie qui expliquera la méthode
PRISMA utilisée pour les chapitres 1 et 2. Elle expliquera par la suite les méthodes utilisées
lors des campagnes d’échantillonnages ainsi que la sélection et la technique de détection des
agents pathogenes lors des analyses concernant les chapitres 3,4 et 5.
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Les chapitres 1 a 5 seront suivies d’une partie discussion, qui portera sur les agents pathogenes
et vecteurs détectés présents au sein des différents groupes en zones humides de Corse, ainsi
que d’une conclusion.
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Matériel & Méthode
1. La méthode PRISMA

La méthode utilisée lors de la recherche bibliographique est la méthode PRISMA (Moher et al.,
2015). Elle a pour but de mettre en place un protocole détaillé décrivant les méthodes de
recherches et de sélections des publications d’intérét de maniere la plus compréhensive.

La premiere étape a été de selectionner des articles au sein de trois moteurs de recherches
répondant a trois mots clés : ticks, pathogens et les noms des pays méditerranéens (la recherche
a été faite séparément pour chaque pays du pourtour méditerranéen). L’étape suivante a été
I’exclusion de tout duplicata. La troisiéme étape a été la sélection ou 1’élimination des
publications par trois critéres de sélection :

- Le pays a-t-il une c6te sur la mer Méditerranée ?
- Lapublication concerne-t-elle les agents pathogénes transmis par les tiques (ou TBPS) ?
- La publication exclue-t-elle les tiques collectées dans la végeétation ?

Ce dernier critére a été ajouté car dans cette recherche bibliographique comme dans nos études
de terrain, les travaux se sont concentrés a la fois sur les agents pathogenes présents dans les
ectoparasites et dans les animaux. Cela avait pour but de déterminer de potentielles corrélations
entre le deux.

Si les publications préalablement sélectionnées ont été positives a ces trois critéres, elles sont
conservées sinon elles sont éliminées. Une fois les articles sélectionnés, des références d’intérét
ont été identifiées dans chaque article et soumises a nouveau aux trois critéres de sélection. Cela
nous a permis d’obtenir un total de 380 publications qui ont été séparées entre les deux revues
bibliographiques réalisées. Le protocole détaillé est décrit en Figure 5.

Pour finir, les données des publications sélectionnées portant sur les caractéristiques agents
pathogenes détectés et recherchés, les animaux et les especes de tiques échantillonnés ainsi que
les données bibliographiques ont été répertoriés dans un jeu de données pour analyse.
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Total (n = 1403)

Publications identifiées sur PubMed (n = 621), Scopus (n = 541) et Web of

Mots-clés: Pays bassin méditerranéen, pathogénes et tiques

Matériel & Méthode

A
Publications apres élimination des
dupliquas
(n =1070)

Etude portant sur les
animaux sauvages (n =
149)

Publications excluent par
3 critéres d’inclusion/exclusion :
- Cote méditerranéenne : Y/N
-TBPs: Y/N
- Echantillons de la végétation
excluent : Y/N
(n=771)

Articles éligibles
aprés lecture =
(n=299)

Références des
articles sélectionnées
pertinentes

Articles
éligibles

aprés lecture
(n=380%)

N

Publications excluent par
3 critéres d’inclusion/exclusion :
- Cote méditerranéenne : Y/N
-TBPs: Y/N
- Echantillons de la végétation
excluent : Y/N

Etude portant sur les
animaux domestiques
(n=271)

*une partie des articles portent a la fois sur les animaux sauvages et les animaux domestiques

Figure 5. Schéma PRISMA de sélection des publications portant sur les TBPs présents dans les animaux

domestigues, sauvages et leurs tiques dans le bassin méditerranéen.
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2. Echantillonnage des différents groupes d’animaux

Dans cette section sera présenté les différentes investigations de terrain réalisées pour les trois
groupes d’intérét : sangliers, animaux d’élevages et avifaune, ainsi que les analyses effectuées.

Les sangliers :

Les sangliers ont été sélectionnés comme groupe représentatif de la faune sauvage corse par sa
population importante (26 001 chassés en 2017) ainsi que par sa proximité potentielle avec
I’homme et de nombreuses especes d’animaux sauvages et domestiques partageant des biotopes
communs (Cowie et al., 2016).

Cette campagne de terrain a été réalisée en collaboration avec la Fédération de chasse de Haute-
Corse et les lieutenants de Louveterie qui ont participé a la mise en place des protocoles
d’échantillonnages et a la prise de contact avec les différentes équipes de battue de Haute-Corse.
Deux méthodes d’échantillonnages ont été ainsi utilisées. Elles reposent toutes les deux sur la
création d’un kit de prélevement composé de : tire tique, tubes pour les prélevements d’organes
et d’ectoparasites, tubes EDTA pour les prélévements de sang ainsi qu’une fiche informative.

La premicre méthode d’échantillonnage a consisté a fournir cinq kits a chaque équipe de battue.
Par la suite, une fois ces kits remplis, ils ont été conservés au frais (+4°C) jusqu’a récupération
dans les 48h, puis stockés a -80°C apres identifications des ectoparasites. La deuxieme méthode
mis en ceuvre a consisté a participer a des battues spécifiques (battues administratives et tirs de
nuit). Dans le cadre de ces battues, et aprés ’autorisation des chefs d’équipes de battue et des
lieutenants de louveterie, des prélevements ont été directement réalisés. Ces campagnes de
prélévements ont débuté a I’hiver 2018-2019 jusqu’a la fin de I’hiver 2019-2020 dans des sites
proches de zones humides littorales corses (Figure 6). Un total de 523 échantillons a ainsi été
collecté : 100 échantillons de sang, 310 échantillons d’organes et 113 tiques adultes gorgées.

0 Communes échantillonnées

25 50 75 km

Figure 6. Carte des communes ou les sangliers ont été échantillonnés.
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Les animaux d’élevages

Au sein des différents élevages présents sur le territoire corse (bovins, ovins, caprins, porcins
et apicoles), deux principaux groupes ont été échantillonnés : bovins et ovins.

Cette campagne de terrain a été réalisée en collaboration avec le Groupement Technique
Vétérinaire (GTV) de Corse et des vétérinaires responsables des campagnes de prophylaxie
pour la tuberculose. Cette campagne a été basee selon la méthodologie suivante : lorsqu’une
campagne de prophylaxie était prévue dans un élevage preés d’une zone humide, nous nous
déplacions dans 1’¢levage avec le vétérinaire. Nous effectuons la collecte d’ectoparasites
pendant que le vétérinaire realisait les prélevements de sang. Un total de 806 échantillons a été
récupéré sur une peériode allant de fin hiver 2018-2019 jusqu’a fin hiver 2019-2020 a savoir 362
échantillions de sang et 444 tiques. L’effort d’échantillonnage s’est avéré centré sur trois
microrégions : la plaine orientale, le bassin d’Ajaccio et le bassin du Taravo (Figure 7).

Bassin d’Ajaccio
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Figure 7. Carte des communes ou les animaux d’élevages ont été échantillonnés.
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L’avifaune

Le troisieme groupe échantillonné est I’avifaune, séparée en deux catégories : I’avifaune
migratrice qui est une potentielle entrée d’agents pathogeénes et de vecteurs en zones humides
corses et I’avifaune sédentaire qui partage un biotope commun avec 1’avifaune migratrice et
pourrait jouer un role de réservoir potentiel.

Cette derniere campagne de prélevement a été effectuée en collaboration avec un bagueur
assermenté du C.R.B.P.O.. La premiére étape a été de proposer un projet soumis et accepté par
le C.R.B.P.O.. Par la suite, des captures ont été effectuées lors des saisons de migrations
printaniéres et automnales. Les captures ont été faites grace a la disposition de filets de capture.
Les oiseaux capturés ont été démaillés toutes les demi-heures ou toutes les heures suivant
I’afflux d’oiseaux ou les conditions météorologiques. Le bagueur a effectué ensuite les mesures
biométriques, les prélévements de sang et d’ectoparasites. Les oiseaux ont été libérés cinq
minutes aprés les manipulations. Un total de 834 échantillons a été récupéré dans deux zones
humides : étang de Gradugine en plaine orientale (613 échantillons) et 1’étang de Biguglia dans
le bassin bastiais (230 échantillons avec I’intervention du bagueur assermenté de la Réserve
Naturelle de I’Etang de Biguglia) a savoir : 762 échantillons de sangs, 37 mouches plates et 35
tiques (Figure 8). Cette campagne de terrain a eu lieu lors de trois saisons de migration :
Automne 2019, Automne 2020 et Printemps 2021. Initialement, la derniere saison devait se
réaliser au printemps 2020, mais elle a été décalée en raison de la crise sanitaire liée a la Covid-
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Figure 8. Carte des communes ou 1’avifaune a été échantillonnée : Etang de Biguglia (A) et étang de Gradugine

(B).
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3. Analyses des agents pathogénes

Un total de 42 agents pathogénes a été recherché dans les trois groupes d’animaux. Cela avait
pour but d’effectuer une analyse comparative des résultats obtenus entre les trois groupes.
Toutefois, il faut préciser qu’une majorité des agents pathogénes sont connus pour étre
communs aux trois groupes tandis que d’autres sont spécifiques a un groupe. Les agents
pathogeénes ont été sélectionnés selon les critéres suivants (Figure 9) :

- Récemment détectés en Corse.

- Anciennement présents sur le territoire corse.

- D’importance sanitaire générale.

- D’importance sanitaire pour les sangliers.

- D’importance sanitaire pour les animaux d’élevages.

- D’importance sanitaire pour I’avifaune.

Ce panel d’agents pathogénes a été recherché par I’intermédiaire de la méthodologie de
screening a haut débit micro fluidique. En complément, deux agents pathogenes spécifiques a
I’avifaune ont été recherchés dii a leur importance sanitaire : virus West Nile et virus Usutu.

Figure 9. Liste des agents pathogénes recherchés.
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La méthode utilisée pour 1’analyse est le screening a Haut-débit par puce micro fluidique (PCR
en temps réel). Cette technique a 1’avantage de permettre la détection d’un grand nombre
d’agents pathogénes dans un grand nombre d’échantillons de maniére simultanée : 45 agents
pathogénes dans 45 échantillons pour notre étude. Néanmoins, elle permet de confirmer
uniquement la présence des acides nucléotidiques d’un agent pathogene et non la présence de
I’agent pathogéne vivant. Les analyses sont faites en collaboration avec ’'UMR BIPAR du
Laboratoire de Santé Animale ANSES de Maisons-Alfort. La méthode d’analyse s’est
décomposée en plusieurs étapes, effectuées soit a 1’Université de Corse (UMR SPE), soit a
I’UMR BIPAR :

- Extraction d’ADN de 2214 échantillons (Université de Corse)

- Pré-amplification de I’ADN et analyse a la puce micro fluidique (UMR BIPAR)
- Confirmation des résultats par Nested PCR et qPCR (UMR BIPAR)

- Envoi a Eurofins© pour séquencage (UMR BIPAR)

- Analyse bio-informatique par le logiciel BioEDit© (UMR BIPAR)

La méthode utilisée est transcrite de maniere plus précise dans la partie méthodologie de chaque
article ci-apres.
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Chapitre 1 : Agents pathogénes chez les animaux domestiques et leurs
tigues dans le bassin méditerranéen entre 2000 et 2021
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Chapitre 1

1. Résumé de la publication « Distribution of Tick-Borne Pathogens in Domestic
Animals and Their Ticks in the Countries of the Mediterranean Basin between 2000
and 2021: A Systematic Review »

Cette revue systématique a fait 1’objet d’une publication dans la revue Microorganisms :
Baptiste Defaye, Sara Moutailler, Vanina Pasqualini, Yann Quilichini (2022). Distribution of
Tick-Borne Pathogens in Domestic Animals and Their Ticks in the Countries of the
Mediterranean Basin between 2000 and 2021: A Systematic Review. Microorganismes, 10(6),
1236. https://doi.org/10.3390/microorganisms10061236

Résume en Francais

Cette revue est la premiére partiec d’un travail ayant pour intérét de lister les différents
agents pathogeénes transmis par les tiques (TBPs) détectés dans les populations d’animaux
domestiques et leurs tiques dans le bassin Méditerranéen entre 2000 et 2021 pour la premiére
fois dans une revue bibliographique. Dans cette revue, nous avons pris en compte un total de
271 publications concernant les TBPs chez les animaux domestiques du bassin méditerranéen
entre début 2000 et février 2021. Au cours de ces deux décades, plus de publications ont été
trouvées lors de la décade 2010-2020 que lors de la décade 2000-2010. Cela pourrait étre di a
différents facteurs, le premier étant un intérét scientifique accru ainsi que 1’utilisation de plus
en plus fréquente de méthodes de biologie moléculaire facilitant ainsi les analyses. A cela
pourrait s’ajouter une accessibilité aux publications facilitées durant la période 2010-2021.

Parmi les 271 publications analysées, 56,5 % concernaient des bactéries, 37,7 % des
parasites et 5,80 % des virus. Un total de 90 agents pathogénes de 18 genres a été détectés chez
les animaux domestiques et leurs tiques dans la région méditerranéenne : 11 genres de bactéries,
quatre genres de parasites et trois genres de virus. Parmi ces 90 TBPs, 60 % étaient zoonotiques
et 40 % non-zoonotiques ou de statut inconnu. Parmi les 90 TBPs détectés, 73,3 % ont été
trouvés dans les tiques et 76,7 % dans I'néte animal, la moitié des TBPs ont été détectés dans
les deux (51,1 %). De ces différents genres de pathogenes, les plus reportés sont des genres de
bactéries tel qu’Anaplasma spp. (25,8 %) genre composé de bactéries intracellulaires Gram-
négatives appartenant a la famille des Anaplasmataceae. La plupart de ces bactéries sont
zoonotiques et ont un impact important sur la santé vétérinaire comme Anaplasma marginale,
Anaplasma bovis, Anaplasma ovis et également sur la santé humaine comme Anaplasma
phagocytophilum et Anaplasma platys (Ben Said et al., 2018; Kocan et al., 2015). Le genre
Rickettsia (25,3 %) qui est également un genre de bactéries intracellulaires composé de deux
groupes : le groupe de la fiévre tachetée (SFG) comme Rickettsia conorii agent de la fievre
boutonneuse méditerranéenne, et le groupe du typhus (TG) qui sont moins connus comme
Rickettsia typhy (Abdad et al., 2018; Tomassone et al., 2018). Ainsi que des genres de parasites
tel que Babesia spp. (17,7 %) qui sont des parasites protozoaires érythrocytaires transmis par
les tiques qui provoquent des babésioses chez les animaux et les humains. Les principales tiques
responsables de la transmission de Babesia sont du genre Ixodes et transmettent des especes de
Babesia comme B. divergens, B. duncani, B. microti, B. venatorum. B. vogeli et B. canis
(responsable de la babésiose canine).

Ces différents agents pathogenes ont été en partie détectés dans 35 espéces et 7 genres
de tiques récoltés sur les animaux domestiques du bassin méditerranéen. Parmi ces sept genres,
six appartiennent aux tiques dures (Ixodidae) : Amblyomma, Dermacentor, Haemaphysalis,
Hyalomma, Ixodes et Rhipicephalus. La derniére espece qui a été collectee en Algérie et en
Egypte représente les tiques molles (Argasidae) : genre Argas. Parmi ces genres de tiques, le
genre Rhipicephalus abrite la plus grande diversité de de TBPs détectés dans le bassin
méditerranéen. Il a une distribution mondiale et est extrémement présent dans le bassin
méditerranéen (Estrada-Pefia, 2004). Ce genre cible un large panel d'hétes et transmet des
pathogenes provoquant des maladies ayant un impact sanitaire mondial comme I'anaplasmose,
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la babésiose, I'ehrlichiose et la rickettsiose (Estrada-Pefia, 2004; Pérez-Eid, 2007). Six espéces
de Rhipicephalus ont été identifiées positifs a 57 agents pathogenes dans un total de 13 pays :
Rh (Bo.). annulatus, Rh. appendiculatus, Rh. bursa, Rh (Bo.). microplus, Rh. pusillus et Rh.
sanguineus s.l.. Ce genre a été suivi par les genres Ixodes et Hyalomma dans lesquels ont été
retrouvés 36 et 25 TBPs respectivement.

Ces différents genres de tiques et TBPs ont été reportés sur 12 animaux domestiques,
dont neuf d’¢levage : Ane, Buffle, Cheval, Chevre, Cochon, Dromadaire, Mouton, Poule et
Vache, ainsi que trois animaux de compagnie : Chat, Chien et Lapin. De ces hotes, 73,3 % des
TBPs ont été détectés dans leurs tiques et 76.7 % directement dans les animaux domestiques.
Les données disponibles ont montré que le mouton, la vache et la chévre étaient respectivement
impliqués comme hote de tiques infectés et/ou de TBPs dans 15, 13 et 13 pays, ainsi que le
chien et ses tiqgues comme hotes positifs dans 14 pays. A I’inverse, moins de données sont
disponibles sur les animaux domestiques comme le porc, le poulet et le lapin, qui ont par ailleurs
fait I’objet de moins d’études. Il semble également qu'il y ait une corrélation entre le nombre
d'études réalisées chez un hote et le nombre de TBPs trouvées chez cet hote.

Afin d’étudier la répartition des TBPs au niveau du bassin méditerranéen, nous avons
distingué quatre zones. L'Europe de I'Ouest : France, Italie, Malte, Monaco et Espagne qui
représente 45,7 % des publications. Les articles trouvés en Europe de I'Ouest étaient
principalement axés sur les chiens, ce qui pourrait expliquer le pourcentage élevé de tiques
Rhipicephalus trouvées et de TBPs liés au chien tel Eh. canis et B. canis provoquant
respectivement 1’ehrlichiose et babesiose canine. Cela peut s'expliquer par la place centrale du
chien dans l'activité humaine comme animal de compagnie, chien de chasse ou chien errant.
L'Afrique du Nord qui regroupe I'Algérie, I'Egypte, la Lybie, le Maroc et la Tunisie avec un
pourcentage de 26,1 %. En Afrique du Nord, la recherche semble se concentrer davantage sur
la surveillance de la santé vétérinaire du bétail par rapport a I'Europe occidentale avec plus de
publications retrouvees chez le mouton et les bovins et la détection de TBPs tels que: A.
marginale et A. phagocytophilum provoquant I'anaplasmose granulocytaire bovine et humaine.
Néanmoins, le principal genre de tiques positif retrouvé est également Rhipicephalus spp.. Avec
un pourcentage de 17,7 %, de publications, le Moyen-Orient qui est composé de Chypre, Israél,
Liban, Palestine, Syrie et Turquie, est la troisiéme région en termes de nombre de publications.
Au Moyen-Orient, les données disponibles concernaient la santé vétérinaire des animaux de
compagnie et des animaux d'élevage dans des proportions égales avec une forte détection de
TBPs appartenant aux piroplasmides et le genre Anaplasma transmis par des tiques du genre
Rhipicephalus spp.. Cependant, elles ont été principalement retrouvées en Turquie (75,5 %). Et
enfin, la derniere région est celle des Balkans : Albanie, Bosnie-Herzégovine, Croatie, Gréce,
Monténégro et Slovénie avec 10,33 % des publications. Aucun agent pathogene chez les
animaux domestiques et leurs tiques n'a été trouvé dans 5 pays : Bosnie-Herzégovine, Libye,
Malte, Monaco et Syrie. Comme pour le Moyen-Orient, la majorité des informations ont pu
étre trouvées a la fois chez le bétail et les animaux de compagnie avec une forte prédominance
du genre Rhipicephalus spp. transmettant des agents pathogénes comme Anaplasma spp.,
Rickettsia spp. et le virus du CCHF.

De I'ensemble des données, celles concernant les Tles ont été extraites pour déterminer
leur importance dans la détection des TBPs chez les animaux domestiques. Elles représentent
15,9 % des publications mais 77,8 % des TBPs rapportés dans 1’étude. Un total de neuf animaux
domestiques et six genres de tiques ont été répertoriés. Sur les 44 publications, la plupart d'entre
elles proviennent des plus grandes Tles du bassin méditerranéen : la Sardaigne, la Sicile, la Corse
et Chypre, tandis que peu de données ont été rapportées au niveau des Tles de petite taille comme
les Tles grecques. Nous avons décide de diviser ces iles en iles de méditerranée occidentale :
fles Eoliennes, Corse, Sardaigne, Sicile et Majorque (36 publications) et de méditerranée
orientale : Créte, Chypre, los, Mykonos, Santorin, Skiathos, Skopelos et Tinos (8 publications).
Le chien ainsi que le genre Rhipicephalus spp. ont été les hotes et tiques trouveés dans la plupart
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des données dans les Tles orientales et occidentales, ce qui montre I'importance de cet animal
domestique dans les données.

L'hote rapporté dans la plupart des études est le chien. Dans les quatre régions (Europe
de I'Ouest, Afrique du Nord, Moyen-Orient et Balkans), nous pouvons observer le méme
schéma suivant la région, avec le chien comme héte (sauf en Afrique du Nord), le genre
Rhipicephalus comme genre de tique positif et les bactéries (genres Anaplasma et Rickettsia)
comme TBPs. Cela peut montrer que les données disponibles sur les TBPs et leur diversité sont
liées aux animaux domestiques ciblés. Cela pourrait étre dd a I'importance vétérinaire et sociale
des hotes animaux domestiques. Les TBPs des animaux domestiques et de leurs tiques sont
encore peu etudiés dans les Tles (15,9 % des publications). Cependant, une grande diversité
d'hotes (neuf sur 12), de genres de tiques positives (six sur sept) et de genres de TBPs (14 sur
18) a été rapportée dans les Tles. Ceci montre I'importance des Tles méditerranéennes dans la
surveillance des TBPs dans le bassin méditerranéen. L'ameélioration de la recherche dans les
Tles pourrait permettre une meilleure compréhension de leur réle en tant que point chaud de la
circulation et de la migration des tiques et des agents pathogénes transmis par les tiques a travers
les mouvements de populations et le commerce des animaux domestiques. Dans les Tles, la
plupart des données proviennent des plus grandes Tles qui sont regroupées dans la partie
occidentale du bassin méditerranéen.
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Distribution of tick-borne pathogens in domestic animals
and their ticks in the countries of the Mediterranean Basin
between 2000 and 2021: a systematic review
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Abstract: Tick-borne pathogens (TBPSs) include a wide range of bacteria; parasites and viruses
that cause a large spectrum of animal; human and zoonotic tick-borne diseases (TBDs). The
object of this review was to establish an inventory and an analysis of TBPs found in domestic
animals in the countries of the Mediterranean Basin. This geographic area occupies a central
position between several continents and is an area of movement for animals; humans; and
pathogens of interest and their vectors; which is important in terms of animal and human health.
In this systematic review; we included a total of 271 publications between 2000-2021
concerning TBPs in domestic animals. Among this literature; we found a total of 90 pathogen
species known as TBPs in the 20 countries of the area; detected both in tick species from
domestic animals and directly from domestic animals. In all; 31 tick species were recorded and
12 domestic animal species: nine livestock and three pets. More than 50% of the publications
were from Western Europe. Data islands were extracted and assessed as they represent 16% of
the publications and 77.8% of the TBPs reported. Our results show the importance of islands in
the monitoring of TBPs; despite the low percentage of publications.

Keywords: TBPs; pathogens; ticks; domestic animals; Mediterranean Basin; islands

2. Introduction

Pathogens are one of the largest threats to health worldwide. They can be divided into
four main groups: bacteria, parasites viruses, and fungi. These groups are presents on all the
continents and in the oceans, and target all types of plants and animals, as well as humans,
depending on their tropism and life cycle (Nicholson et al., 2019). These pathogens have
different transmission strategies: i) direct contact between individuals from the same species or
between individuals from different species; ii) indirect contact through the environment or
dissemination in the air; and iii) through vectors such as hematophagous arthropods, like
mosquitoes, ticks or sandflies that can transmits pathogens via blood-sucking from one host to
another (Anderson and Magnarelli, 2008; Bellekom et al., 2021).

Among the different pathogens, many are zoonotic and are transmitted between animals
and humans, while others are non-zoonotic and specifically target humans or animals. Zoonotic
pathogens account for about 60% of pathogens worldwide and are particularly presents in
emerging disease (CDC, 2020). Transmission of these pathogens by hematophagous insects has
become one of the main threats to global health in recent decades (CDC, 2020).

Hematophagous arthropod vectors can transmit pathogens called vector-borne
pathogens (VBPs), which may be zoonotic or non-zoonotic, from one individual to another.
They can transmit bacteria, parasites, and viruses (Rosenberg and Ben Beard, 2011). For
example, the role of ticks in the circulation of Lyme disease between animal and human
populations in North America has been established (Chomel, 2015). Annually, vector-borne
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diseases (VBDs) cause more than 17% of infections and over 700,000 deaths across the globe
(WHO, 2020). The two predominant vectors, in order of importance, are mosquitoes and ticks.
However, ticks contain also bacterial endosymbionts such as Rickettsia-like Francisella-like or
Coxiella-like. They are endosymbiotic intracellular bacteria harmless to mammals which can
be required for the tick survival (Ahantarig et al., 2013). In previous research, they could have
been misidentified as pathogens harmfull for human and animals.

Ticks (Ixodida) rank first for veterinary vector-borne pathogens and second for human
pathogens, just after mosquitoes (Nicholson et al., 2019; Parola and Raoult, 2001). Ticks are
hematophagous arthropods of the Ixodida order. They are composed of three families
distributed across the world: Ixodidae divided into the Prostriasta (subfamily Ixodinae, genus
Ixodes) and Metastriata (all other subfamilies, genera: Anamalohimalaya, Cosmiomma,
Dermacentor, Hyalomma, Margaropus, Nosomma, Rhipicentor and Rhipicephalus) it also
named “hard ticks”, and includes most species; Argasidae divided into two subfamilies, the
Argasinae (genus Argas) and the Ornithodorinae (genera: Ornithodoros, Otobius and Carios)
also named “soft ticks”, and Nuttallielliedae composed of just one species (Beati and Klompen,
2019). The tick’s life cycle is divided into 4 stages: egg, six-legged larva, eight-legged nymph
without sexual organs, and eight-legged adult male or female. Tick tropism depends on the
species and stage. They can be monotropic, ditropic or teleotropic, with one, two or several
hosts, respectively. They can transmit pathogens by feeding on a broad spectrum of terrestrial
species, including wild animals (mammalian, avifauna, reptilian, and amphibian), livestock,
and pets. These pathogens are named tick-borne pathogens (TBPs) and are known to be both
pathogens of veterinary importance and zoonotic pathogens harmful for humans (Nicholson et
al., 2019).

Ticks can transmit a wide range of bacteria, parasites and viruses (Nicholson et al.,
2019). An example is Lyme disease in Europe as this zoonotic disease is caused by spirochetes
bacteria from the group Borrelia burgdorferi sensu lato and the genus Borrelia which coul be
transmitted by a wide range of ticks (Eisen, 2020). In Europe, this includes Borrelia burgdorferi
sensu stricto, Borrelia afzelii and Borrelia garinii, with approximately 65,500 cases every year
(Chomel, 2015). One reported tick-borne virus is the Crimean-Congo Hemorrhagic Fever virus
from the genus Orthonairovirus, which is responsible for many outbreaks internationally, with
a high fatality rate of 40% (WHO, 2013). It is mainly transmitted by ticks of the genus
Hyalomma that act as both vector and reservoir (Perveen et al., 2021). Regarding parasites,
causative pathogens such as the Babesia genus are transmitted by ticks and can be a human and
a veterinary health threats (Hildebrandt et al., 2021).

Given its geographic position between Europe and Africa, the Mediterranean Sea is
bordered by a significant number of countries with a high variation of biotopes, ranging from
Mediterranean to arid climates. The Mediterranean Basin is an area highly affected by climatic
change, animal migration, and human activity (Giannakopoulos et al., 2005; Ochoa-Hueso et
al., 2017). While increasing temperatures in Northern Europe favor the development of ticks
like Ixodes ricinus, in the Mediterranean Basin the development of dry areas with arid types of
vegetation favors the development of ticks like Hyalomma marginatum (Al-Abri et al., 2017).
This development is also supported by feeding of immature stages on birds and the long
duration of their attachment to the host during these stages (Hasle et al., 2009). This supports
the potential key role of migratory birds in tick dissemination (Estrada-Pefia et al., 2015). Other
migration, such as movement of dogs, without restriction in the Mediterranean Basin also favors
the circulation of Rhipicephalus sanguineus s.l. (Gray et al., 2013).

We focused our review on the countries of the Mediterranean Basin where the different
TBPs detected in domestic animals and their ticks were screened. Moreover, in order to
compare the geographical distribution of these TBPs, and to highlight possible changes in their
spread in the future, four areas were considered: Western Europe, composed of France, Italy,
Malta, Monaco and Spain; the Balkans, composed of Albania, Bosnia-Herzegovina, Croatia,
Greece, Montenegro and Slovenia; the Middle East, composed of Cyprus, Israel, Lebanon,
Palestine, Syria, and Turkey; and finally North Africa, composed of Algeria, Egypt, Libya,
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Morocco and Tunisia. The different areas were determined by common biotope and geographic
proximity. The last part of our review was to investigate the potential role of the western and
eastern islands in the monitoring of TBPs in domestic animals and their ticks, according to their
geographic position, surface areas, and also potential role in TBP circulation through animal
migration. In this part, we focused on the distribution of TBPs in the Mediterranean islands in
order to determine a potential role of the islands in the distribution of TBPs.

The aim of this study was to review the existing literature between 2000 and early 2021,
following PRISMA guidelines, about the presence of TBPs on domestic animals and their ticks
in the countries of the Mediterranean Basin, with the following objectives:

- Perform a bibliometric analysis of TBP studies.
- Review the diversity of TBPs, positive engorged tick species, domestic animal hosts of

TBPs, and positive tick species.

- Compare the distribution of TBPs from domestic animals and their ticks in the four main
areas defined.
- Focus on the distribution of TBPs in the Mediterranean islands.

3. Materials and Methods

We undertook a literature review concerning tick-borne pathogens in all countries of the
Mediterranean Basin (n = 20). We followed PRISMA guidelines and used explicit and
systematic methods to identify, select, and evaluate the studies that are relevant to the topic
[20]. We compiled and evaluated the data from the studies included in this review.

All articles published in English in international journals indexed by PubMed, Scopus
and Web of Science were considered (Figure 5.). The date range was from 1 January 2000
through 31 February 2021. We used keywords for each country of the Mediterranean Basin,
classified in alphabetical order: Albania OR Algeria OR Bosnia-Herzegovina OR Cyprus OR
Croatia OR Egypt OR France OR Greece OR Israel OR Italy OR Libya OR Malta OR Monaco
OR Montenegro OR Morocco OR Palestine OR Slovenia OR Spain OR Tunisia OR Turkey
AND Pathogens AND Ticks, with the option “all fields” to recover articles in which search
items appeared in the title, abstract and keywords. First, all papers considered “grey” literature,
literature reviews, cases studies, manuscripts and abstracts of posters from conferences and
guides from relevant organizations were excluded. We also discarded clinical descriptions of
disease and diagnosis in humans and animals. We selected all papers focusing on the
distribution and circulation of tick-borne pathogens and their vectors. We focused on studies
dealing with the distribution of these pathogens and ticks in the countries of the Mediterranean
Basin and their islands. Second, we excluded duplicate and inaccessible articles (due to
language or unavailable full text). We reviewed the titles and abstracts and applied
inclusion/exclusion criteria on 1070 articles. Filtering was carried out by responding to the
following questions:

1. Did the study include a country with a Mediterranean coast: Yes/No
2. Did the study include tick-borne pathogens: Yes/No

3. Did the study exclude ticks collected in vegetation: Yes/No

Only publications considering TBPs in domestic animals and/or TBPs in engorged tick
collected on domestic animals in Mediterranean countries were included. This makes it possible
to have an overview of research about TBPs potentially infesting and circulating in the domestic
animal population only. The articles were saved if the answers to the three questions were ‘yes’;
otherwise they were eliminated. For the next step, we reviewed the full-text and entered the
information of interest into a database for 299 articles. We also excluded articles that did not fit
the criteria after reading the full-text.
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We reviewed the bibliography of each selected article in order to check for new articles
to include in the review and relevant articles in the field of research. We followed the same

steps previously described for new articles (n=81).

For the last step, we excluded articles dealing with wild animals (n=109) and retained
only articles dealing with domestic animals (n=271). The selection steps are summarized in
Figure 10, with an explanation of inclusion/exclusion of articles for this review.

The data of interest were captured in an Excel table that was tested before with 15

articles, and included the following information:

1. Main characteristics of the studies: article 1D, years,
authors, analytical and statistical methodology

2. Pathogen-related information: pathogens screened and
detected, species, number of species, zoonotic status, host

3. Tick-related information: species, type, number, stage

4. Host-related information: groups, sedentary or migratory

5. Area of interest: country, type of area, number of sampling

sites

The different outputs of the data worksheet were selected following mutual agreement from all

the authors.
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Figure 10. Methodological diagram of the bibliographic research following the PRISMA 2009 Flow according to
Moher et al., 2015.

4. Results

4.1. Bibliographic analysis

The distribution of the publications through the years is shown in Figure 11. During the
first decade, the number of papers increases slightly until 2008, with a maximum of 20
publications, and decreases in the years 2009 and 2010 (11 and nine papers, respectively).
During the second decade, there is first a low rate of publication, except in 2012, with a peak
of 21 publications. Between 2014 and 2021, the mean number of published papers per year was
approximatively 20, accounting for 60% of the published papers about tick-borne pathogens on
domestic animals, with a peak of 37 papers in 2017. In 2021, the number of papers was low,
because we stopped the research in February 2021. The rate of publication about tick-borne
pathogens increases clearly during this period.
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Figure 11. Number of publications through the years (2000—February 2021). The total number is indicated in
yellow, and the other colors indicate the number of publications according to the detection method used (serology;
microscopy; molecular biology).

This trend can be explained by different reasons:

The first is increased interest from the scientific community due to the importance of
this subject in terms of human and animal health.

The second is improved accessibility of scientific journals and publications.

The third is changes in pathogen detection methodology through the years and
particularly developments in the field of molecular biology.

Concerning this last point, tick-borne pathogens were typically detected using three
kinds of methods (Figure 6.). The first is serological analysis involving detection of pathogens
in blood and tissue samples by the way of antibodies, such as ELISA and immunofluorescence.
The second is the microscopy approach, which is more common for parasites. The third is
molecular biology, which covers techniques involving the detection of pathogen nucleic acids
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in both tick and animal hosts, such as polymerase chain reaction (PCR), next-generation
sequencing (NGS), and high-throughput sequencing techniques. Even though researchers may
use more than one approach to detect and monitor TBPs, we observed that over the years,
molecular biology rapidly became the main analytical approach. The increase in publications
over the last ten years seems to be linked to the development and accessibility of molecular
biology techniques, and to their ability to simultaneously detect a large number of pathogens.

In addition to changes in the amount of data available depending on the year, we can
also note variability of these data according to their geographic origin. In total, 271 publications
and 20 countries of the Mediterranean Basin were considered in this review. The mean number
of publications per country is about 13, and the number of publications can vary from 0 to 76
according to the country (Figure 12.).
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Figure 12. Number of publications dealing with TBPs in domestic animals and their ticks in the Mediterranean
Basin according to country of origin.

4.2. Tick-borne pathogens in countries of the Mediterranean Basin

A total of 271 publications were analyzed: 56.5% were about bacteria, 37.7% about
parasites, and 5.80% about viruses. A total of 90 pathogens from 18 genera were detected in
domestic animals and their ticks from the Mediterranean Basin: 11 genera of bacteria, four
genera of parasites, and three genera of viruses (Table 1.). Among these 90 TBPs, 60% were
zoonotic and 40% were non-zoonotic or of unknown status (Table 1.). Among the 90 TBPs
detected, 73.3% were found in ticks and 76.7% were found in animal hosts. 50% of the TBPs
reported were detected in both (51.1%).

Parasites
Nematoda

Cercopithifilaria
Pathogens in the genus Cercopithifilaria are microfilariae parasites that mainly infect
wild and domestic animals. Among the three species Cercopithifilaria grassii, Cercopithifilaria
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spp. sensu and Cercopithifilaria bainae, only the latter was reported in our research (Tahir et
al., 2019). It was detected in two countries: Greece with a prevalence of 7% from Rh.
sanguineus s.l. collected from dogs; and Italy at 25.86% from dogs (Latrofa et al., 2017; Ramos
et al., 2014). This parasite was found in both ticks and animals, but from two distinct
publications. The genus was found in only 0.7% of the publications and 1.9% of the publications
concerning parasites.
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Table 1. Tick-borne pathogens detected in domestic animals or engorged ticks found on dometic animals in the Mediterranean Basin.

Pathogen Zoonotic Engorged positive ticks collected from Positive tick hosts Positive pathogen hosts Countries References
(Yes/No) hosts
Parasites : Nematoda
Cercopithifilaria
Cercopithifilaria bainae No Rhipicephalus sanguineus s.l. Dog Dog Greece, Italy (Latrofa et al., 2017; Ramos et al., 2014)
Parasites : Apicomplexa
Babesia
Hyalomma excavatum, Hyalomma Cattle, Dog, (Aktas et al., 2007, 2012; Munir Aktas and Ozubek, 2017; Aktas and
Babesia spp. . g, ' . Cattle Donkey, Goats, Egypt, Italy, Morocco, Turkey Ozubek, 2018; Al-Hosary et al., 2018; Cassini et al., 2012; Ceci et al.,
marginatum, Rhipicephalus sanguineus s.I. Pigs, Sheep 2014; Guven et al., 2017; Torina et al., 2007b; Ziam et al., 2020)
Hyalomma marginatum, Rhipicephalus (B) (Acici et al., 2016; Al-Hosary et al., 2020; K. Altay et al., 2008; Aydin et
o annulatus, . . al., 2015; Cassini et al., 2012; Chisu et al., 2019; El-Ashker et al., 2015;
BRI LTI, e Rhipicephalus bursa, Rhipicephalus Gaile Py, Sreep (CEills P, Shiegp AU, B, Ty Ty Elsify et al., 2015; lori et al., 2010; Toma et al., 2017; Torina et al., 2007b;
sanguineus s.l. Ziam et al., 2020)
Dermacentor marginatus, Hyalomma (Acici et al., 2016; Al-Hosary et al., 2020; Cassini et al., 2012; Ceci et al.,
Babesia bovis Yes marginatum, Ixodes ricinus, Rhipicephalus Cattle, Goat, Sheep  Buffalo, Cattle Algeria, Egypt, Italy, Turkey ~ 2014; Cringoli et al., 2002; El-Ashker et al., 2015; Elsify et al., 2015; lori
sanguineus s.l. et al., 2010; Sadeddine et al., 2020; Torina et al., 2007h)
. . - Dog, Donkey, . (Beck et al., 2009; Leblond et al., 2006; Moretti et al., 2010; Toma et al.,
Babesia caballi No Rhipicephalus (B) annulatus Cattle Horse Croatia, France, Italy, 2017; Torina et al., 2007b)
(Munir Aktas and Ozubek, 2017; Aydin et al., 2015; Beck et al., 2009;
Camacho et al., 2003; Cassini et al., 2009; Criado-Fornelio et al., 2009;
Babesia canis No Dermacentor reticulatus, Ixodes Do Do Croatia, France, Italy, Spain, Estrada-Pefia et al., 2017; Guo et al., 2017; lori et al., 2010; Mrljak et al.,
hexagonus, Rhipicephalus sanguineus s.I. g 9 Turkey 2017; Olivieri et al., 2016; Pennisi et al., 2012; René-Martellet et al., 2015;
Solano-Gallego et al., 2008, p.; Torina et al., 2007b; Trotta et al., 2012;
Veneziano et al., 2018; Zanet et al., 2020)
. . Ixodes hexagonus, Ixodes ricinus,
Babesia capreoli No Rhipicephalus sanguineus .. Dog data not found Italy (Zanet et al., 2020)
Babesia divergens Yes Ixodes ricinus, Rh'i‘prhalus sanguineus Dog Cattle France, Italy (Agoulon et al., 2012; Devos and Geysen, 2004; Zanet et al., 2020)
Babesia equi No data not found data not found Horse Italy (Passamonti et al., 2010)
Dermacentor reticulatus, Ixodes ~
- . " Lo . . (Beck et al., 2009; Camacho et al., 2003; Estrada-Pefia et al., 2017,
Babesia gibsoni No hexagonus, Ixodes ricinus, Rhipicephalus Dog Dog Croatia, Italy, Spain Veneziano et al., 2018)
sanguineus s.l.
Babesia major No data not found data not found Cattle France, Turkey (K. Altay et al., 2008; Criado-Fornelio et al., 2009)
Dermacentor marginatus, Ixodes . . .
L - L (Aydin et al., 2015; lori et al., 2010; Spada et al., 2014; Torina et al.,
Babesia microti Yes hexagonus, Ixodes ricinus, Rhipicephalus Dog, Goat, Sheep Cat, Dog Italy, Turkey 2007b; Zanet et al., 2020)
sanguineus s.l.
Babesia motasi No data not found data not found Sheep Spain (Nagore et al., 2004)
Babesia occultans No data not found data not found Cattle Egypt (Al-Hosary et al., 2020)
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Dermacentor marginatus, Haemaphysalis
concinna, Haemaphysalis parva, Ixodes

Algeria, Italy, Palestine, Spain,

(Aktas et al., 2007; K. Altay et al., 2008; Aouadi et al., 2017; Aydin et al.,

Babesia ovis No ricinus, Rhipicephalus bursa, Dog, Goat, Sheep Cattle, Goat, Sheep Turkey 2015; Azmi et al., 2016; E(I)ISA:C ;E;*,;O;?;zlgégt al., 2010; Nagore et al.,
Rhipicephalus sanguineus s.l. ’ 5
Babesia venatorum Yes Ixode_s 'hexagonus, Ixod_es ricinus, Dog data not found Italy (Zanet et al., 2020)
Rhipicephalus sanguineus s.1.
(Munir Aktas and Ozubek, 2017; Attipa et al., 2017b; Azmi et al., 2016;
. . Dermacentor marginatus, Ixodes ricinus,  Cat, Dog, Goat, Croatia, Cyprus, France, Italy, EEcl .al., AL B|~Ig|c etal, 201_9; C_assml & al.,_2009; Dyachenko et_al.,
Babesia vogeli No Rhiicephalus sanauineus s.| Shee Dog Palestine. Spain. Turke 2012; Estrada-Pefia et al., 2017; lori et al., 2010; Otranto et al., 2010;
picep 9 o P » Spain, Y Pennisi et al., 2015; René-Martellet et al., 2015; Solano-Gallego et al.,
2008; Veneziano et al., 2018)
Hepatozoon
(Munir Aktas and Ozubek, 2017; Attipa et al., 2017b; Azmi et al., 2016;
Hepatozoon s Rhiicephalus sanauineus s.| Do Cat. Do Croatia, Cyprus, Italy, Spain, Ebani et al., 2015a; Estrada-Pefia et al., 2017; Giannelli et al., 2017; Guo et
P Pp- picep 9 - 9 » D09 Turkey al., 2017; Latrofa et al., 2017; Ortufo et al., 2008; Otranto et al., 2010;
Pacifico et al., 2020; Ramos et al., 2014)
Haemaphvsalis parva. Ixodes hexagonus (Munir Aktas and Ozubek, 2017; Attipa et al., 2017b; Azmi et al., 2016;
Hepatozoon canis No Ixodes Eic)i/nus Ighi ic’e halus san 8ineus’ Do Cat. Do Croatia, Cyprus, France, Greece, Criado-Fornelio et al., 2009; Ebani et al., 2015b; Estrada-Pefia et al., 2017;
P ' 2 [ P 9 9 » D09 Italy, Palestine, Spain, Turkey  Giannelli et al., 2017; Guo et al., 2017; Latrofa et al., 2017; Otranto et al.,
N 2010; Pacifico et al., 2020; Ramos et al., 2014; Vojta et al., 2009)
Hepatozoon felis No Haemaphysallasnt;%r;ﬁgnur;as, Il?hlplcephalus Dog Cat Greece, ltaly, Turkey (Aktas et al., 2013; Giannelli et al., 2017; Latrofa et al., 2017)
Theileria
- Cat, Cattle, Dogs, . - (Aktas et al., 2004, 2006; Aktas and Ozubek, 2018; Bilgic et al., 2017;
Theileria spp. dmxgg;c:ri?mRah?niigol;;L;& S';)rl]alsmg:; sl Cattle, Dromedary  Donkey, Goat, AR E%‘:ﬁ;taly’ el Ceci et al., 2014; Estrada-Pefia et al., 2017; Hassan et al., 2017; Nagore et
» Rhipicep 9 = Pigs, Sheep Y al., 2004; Tabar et al., 2008; Torina et al., 2007b; Ziam et al., 2015)
Dermacentor reticulatus, Ixodes - -
A . L Cattle, Dog, . . (Beck et al., 2009; Camacho et al., 2003; Cassini et al., 2012; Giménez
Theileria annae No hexagonus, Ixsc;dne;u?nc;lr}:ss, thlplcephaIus Dog Donkey, Horse Croatia, France, Italy, Spain Pardo et al., 2009; Moretti et al.. 2010; René-Martellet et al., 2015)
(Agici et al., 2016; Aktas et al., 2002; Al-Hosary et al., 2015; AL-Hosary et
Hyalomma anatolicum, Hyalomma Buffalo, Cattle, al., 2015; Al-Hosary et al., 2018, 2020; K. Altay et al., 2008; Aydin et al.,
Theileria annulata No detritum, Hyalomma dromedarii, Cattle, Dromedary,  Dromedary, Algeria, Egypt, Italy, Spain, 2015; Dumanli et al., 2005; Elsify et al., 2015; Gargano et al., 2021;
Hyalomma excavatum, Rhipicephalus (B) Sheep Donkey, Goat, Pig, Tunisia, Turkey Giménez Pardo et al., 2009; Hassan et al., 2017; Inci et al., 2008;
annulatus Sheep Sadeddine et al., 2020; Sallemi et al., 2017; Sayin et al., 2004; Torina et
al., 2007b; Ziam et al., 2015, 2020; Ziam and Benaouf, 2004)
Dermacentor marginatus, Haemaphysalis
punctata, Hyalomma marginatum, Cat. Cattle Do Algeria. France. Italv. Spain (K. Altay et al., 2008; Chisu et al., 2019; Criado-Fornelio et al., 2009;
Theileria buffeli No Ixodes hexagonus, Ixodes ricinus, ' Goat' 9 Cattle, Horse geria, Turk’e Y, spain, Giménez Pardo et al., 2009; Sadeddine et al., 2020; Toma et al., 2017;
Rhipicephalus (B) annulatus, Rhipicephalus Y Zanet et al., 2020)
bursa, Rhipicephalus sanguineus s.l.
Theileria cervi No bEEES il Rhl;:?ephalus sanguineus Dog Data not found Italy (Zanet et al., 2020)
Hyalomma marginatum, Ixodes ricinus (Beck et al., 2009; Chisu et al., 2019; Ebani et al., 2015b; Estrada-Pefia et
Theileria equi No Rhipicephalus (B) annulatus, Rhipicephalus Cattle, Dog, Horse Cattle, Dog, Algeria, Croatia, Italy, Spain al., 2017; lori et al., 2010; Laus et al., 2013; Moreti et al., 2010;

sanguineus s..

Donkey, Horse

Passamonti et al., 2010; Sadeddine et al., 2020; Toma et al., 2017; Torina
et al., 2007b)
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Theileria lestoquardi No data not found data not found Buffalo, Sheep Egypt, Turkey (Aktas et al., 2004; AL-Hosary et al., 2015)
Theileria luwenshuni No data not found data not found Goat, Sheep Turkey (Bilgic et al., 2017)
Ixodes hexagonus, Ixodes ricinus, . . . -
Theileria orientalis No Rhipicephalus (B) annulatus, Rhipicephalus  Cattle, Dog Buffalo, Cattle Algeria, Egypt, Italy (Blstis @il 201l Toma;t ik, 2f0 1270,0ianet Bl 200, 2 e
sanguineus s.l. enaout, )
- - - . (Aktas et al., 2006; Altay et al., 2012; Aouadi et al., 2017; Aydin et al.,
Theileria ovis No Ixocg{er?_ r!C|nl:15,IRh|p|cephaIus bll"sa’ Goat, Sheep BUHS:]O’ Goat,  Algeria, Fg\nc_e, grreel:(ce, Palestine, 2015; Azmi et al., 2016; Bilgic et al., 2017; Criado-Fornelio et al., 2009;
Ipicephalus sanguineus s.1. eep pain, Turkey Latrofa et al., 2017; Nagore et al., 2004; Sadeddine et al., 2020)
Theileria uilenbergi No data not found data not found Buffg;cg,e(;oat, Egypt, Turkey (AL-Hosary et al., 2015, p.; Bilgic et al., 2017)
Ixodes hexagonus, Ixodes ricinus, . . . . .
Theileria sergenti No Rhipicephalus (B) annulatus, Rhipicephalus  Cattle, Dog Cattle, Horse Italy, Spain (Giménez Pardo et al., 2009; Motretltl gtoglo 2010; Toma et al., 2017; Zanet
sanguineus s.|. etal., )
Bacteria
Anaplasma
Argas persicus, Hyalomma excavatum, Cattle. Chicken Cat, Cattle, Dog, (Aktas et al., 2012; Aktas and Ozubek, 2018; Aydin et al., 2019; Ayllon et
Hyalomma marginatum, Rhipicephalus Dogs I'Dromedar;/ Donkey, Algeria, France, Greece, Italy, al., 2011; Belkahia et al., 2015, 2019; Bilgic et al., 2017; Boucheikhchoukh
Anaplasma spp. spp., Rhipicephalus (B) annulatus, Go’ats Horse ' Dromedary, Goat, Morocco, Spain, Tunisia, Turkey, et al., 2018; Dahmani et al., 2015, 2017b; de la Fuente et al., 2005; Diakou
Rhipicephalus bursa, Rhipicephalus Sh’eep ' Horse, Pig, Sheep Palestine et al., 2019; Diaz-Regafién et al., 2020, p.; Elhamiani Khatat et al., 2017;
sanguineus s.l. Lbacha et al., 2017; Petruccelli et al., 2020; Zaid et al., 2019)
Anaplasma bovis No data not found data not found  Cattle, Goat, Sheep Italy, Tunisia (Belkahia et al., 2019; Ceci et al., 2014)
Anaplasma centrale No Rhipicephalus bgrsa, Rhipicephalus Cattle, Dog Cattle, Goat Italy, Morocco, Turkey (Aktas et al., 2012, 2011; Aydm.et al., 2019; Belkahia et al., 2019; Ceci et
sanguineus s.l. al., 2014; Seng et al., 2009)
) o Buffalo. Cat (Acici et al., 201§; Aktas et al., 201}; Al-Hosary et 2_11., 2920; Aydm et al.,
Haemaphysalis punctata, Rhipicephalus Cattle ’Dog' Algeria, Egypt, France, Italy 2019; Belkahia et al., 2019; Ceci et al., 2014; Cringoli et al., 2002;
Anaplasma marginale No bursa, Cattle, Dog Donke); Goa{t Moroéco Tuﬁisia lerkey ' Dahmani et al., 2017b; de la Fuente et al., 2005; El-Ashker et al., 2015;
Rhipicephalus sanguineus s.1. Horse Pié Sheép ' ' Elhariri et al., 2017; Sadeddine et al., 2020; Seng et al., 2009; Torina et al.,
o 2007b, 2008a; Ziam et al., 2020)
(Aktas et al., 2009; Altay et al., 2014; Aouadi et al., 2017; Belkahia et al.,
. - . 2015, 2019; Bilgic et al., 2017; Cabezas-Cruz et al., 2019; Chisu et al.,
Anaplasma ovis No Hz;ﬁrg:prghsialilcsepl:]ncltata, Rhlplcephallus CattCI;e, ItDOSgﬁ A, Ca|t_:le, Dogk,] S AIgerla,TF rance, |1t_al3|/(’ Nacleeee: 2018a; Dahmani et al., 2017b; de la Fuente et al., 2005; Oter et al., 2016;
» RNIpIcephalus sanguineus s.. odl, Sfeep OfSe, Sheep tnista, TLrKey Sadeddine et al., 2020; Selmi et al., 2020b; Seng et al., 2009; Torina et al.,
2008a; Zanet et al., 2020)
(Aktas et al., 2011, 2012; Alberti et al., 2005; Altay et al., 2014; Belkahia
et al., 2019; Bilgic et al., 2017; Cetinkaya et al., 2016; Chastagner et al.,
2014; Dahmani et al., 2015; de la Fuente et al., 2005; Ebani et al., 2008,
Haemaphysalis sulcata, Hyalomma Cat, Cattle, Dog,  Algeria, Croatia, Egypt, France 2013, 2014, 2015b; Ebani, 2019; Ebani et al., 2020; Estrada-Pefia et al.,
Anaplasma Yes marginatum, Ixodes hexagonus, Ixodes Cat, Dog, Goat, Do’nkey éoat ' Greece' Italy Moroccc; Spain ' 2017; Ghafar and Amer, 2012; Giudice et al., 2012; Gokce et al., 2008;
phagocytophilum ricinus, Rhipicephalus bursa, Horse, Sheep Horse éheep’ ’Tunis’ia Turkeyy ' Huberetal., 2017; Laamari et al., 2020; Laus et al., 2013; Leblond et al.,
Rhipicephalus sanguineus s.1. ! ! 2006; M’ghirbi et al., 2016; Mrljak et al., 2017; Oter et al., 2016; Palomar
et al., 2014; Papa et al., 2017; Passamonti et al., 2010; Pennisi et al., 2012;
Persichetti et al., 2016; Satta et al., 2011; Solano-Gallego et al., 20063;
Torina et al., 2007b, 2008a; Vascellari et al., 2016)
Hyalomma spp., Ixodes hexagonus, Ixodes Cattle, Dog, Buffalo. Cattle Algeria, Croatia, Cyprus, Egypt,  (Aktas et al., 2009, 2015b; Al-Hosary et al., 2020; Attipa et al., 2017b,
Anaplasma platys Yes ricinus, Rhipicephalus (B) annulatus, Dromedary, Goat, ! ' Greece, Italy, Morocco, Palestine, 2019; Azzag et al., 2015; Belkahia et al., 2015; Cetinkaya et al., 2016;

Rhipicephalus sanguineus s.1.

Horse, Sheep Dog, Dromedary

Spain, Tunisia, Turkey

Dahmani et al., 2015; de la Fuente et al., 2006; Dyachenko et al., 2012;
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Elhamiani Khatat et al., 2017; Estrada-Pefia et al., 2017; Hofmann-
Lehmann et al., 2016; Huber et al., 2017; Latrofa et al., 2017; Otranto et
al., 2010; Ramos et al., 2014; Sadeddine et al., 2020; R. Selmi et al., 2019;
Seng et al., 2009; Solano-Gallego et al., 2006a; Sparagano et al., 2003;
Zaid et al., 2019; Zanet et al., 2020)

Bartonella

Rhipicephalus (B) annulatus, Rhipicephalus

Bartonella spp. bursa, Cattle, Dog, Goat Cat, Dog Italy, Spain (Chisu et al., 2018a; Mar;%gilfegr all.), ZO%Q;I Ozt[)eggo etal., 2017; Satta et al.,
Rhipicephalus sanguineus s.1. » lanaretal, )
Bartonella clarridgeiae Yes data not found data not found Cat Italy (Pennisi et al., 2009)
(Attipa et al., 2017b; Ayllon et al., 2011; Azzag et al., 2012, 2015; Bessas
. Algeria, Cyprus, Greece, ltaly, et al., 2016; Chisu et al., 2020; Diakou et al., 2017; Ebani et al., 2020;
e Ve botes melis et (e et (e Spain Otranto et al., 2017; Pennisi et al., 2009; Persichetti et al., 2016; Pinna
Parpaglia et al., 2007; Solano-Gallego et al., 2006a)
Bartonella vinsonii Yes data not found data not found  Cattle, Dog, Goat Greece, Morocco (Chochlakis et al., 2020; Henn et al., 2006)
Bartot?eerlllz;c\;flf?sonu Yes Rhipicephalus sanguineus s.1. Dog Dog Italy, Spain (Ebani et al., 2015b; Otranto et al., 2010; Solano-Gallego et al., 2006a)
Borrelia
. Argas persicus, Hyalomma aegyptium Cattle, chicken, Algeria, Turkey (Boucheikhchoukh et al., 2018; Brinkmann et al., 2019; Sadeddine et al.
Borrelia spp. Rhipi h’ | ' Dog, Goat, Horses, Cattle ! ! ! ! ! '
ipicephalus (B) annulatus Sheep 2020)
Borrelia afzelii Yes Ixodes hexagonus, Ixodes ricinus Dog data not found Italy, Spain (Estrada-Pefia et al., 2017; Zanet et al., 2020)
Borrelia bulrgdoferi sensus Yes Hyal%zr;rg:sr:ia(l;ﬂ:gijlt;mb:zggﬁzlllesx(%%onus, Cattle, Dog Dog, Horse Croatia, Italy (Ebani et al., 2014; Mancini et a}l., 2019; Mrljak et al., 2017; Petruccelli et
ato . al., 2020; Zanet et al., 2020)
annulatus, Rhipicephalus bursa
Borrelia garinii Yes Ixodes ricinus Dog data not found Spain (Estrada-Pefia et al., 2017)
Borrelia theileri No data not found data not found Goat, Sheep Algeria (Aouadi et al., 2017)
Borrelia valaisiana Yes Ixodes ricinus Dog data not found Spain (Estrada-Pefia et al., 2017)
Chlamydia
Ixodes ricinus, Rhipicephalus (B) Cat, Cattle, Dog
Chlamydia abortus Yes annulatus, Rhipicephalus bursa, doat SHeep ' data not found Italy (Chisu et al., 2020, 2018b)
Rhipicephalus sanguineus s.1. '
Chlamydophila
Chlamydophila psittaci Yes Ixodes ricinus, Rhipicephalus sanguineus - Cat, Cattle, Dog, data not found Italy (Chisu et al., 2020, 2018b)
s.l. Goat, Sheep
Coxiella
Argas persicus, Dermacentor marginatus (Abdullah et al., 2018; Aouadi et al., 2_017; Barkallah et al., 2018_; Benaissa
Haemaphysalié punctata, Haemaphysalis' Cattle, Chicken, ) etal., ?017; Be_ssas et al., 2016; Chls_u etal., 2018a; Chochlakls_et al.,
) i sulcata, Hyalomma spp., Hyalomma Dog, Dromedary Buffalo, Cat, Algeria, Cyprus, Egypt, Gre_ece, 201_8_; Di I_Domemco et al., 2014; Ebani et al., 2015_a, 2015b; Ebgm, 2020;
Coxiella burnetii Yes dromedarii’ Hyalomma mar’ginatum Ixodes G(Sat Rabbit ' Cattle, Dromedary, Italy, Montenegro, Slovenia, Filioussis et al., 2017; Knap et al., 2019; Lausevic, 2001; Loftiset al.,
L g ' f ' Goat, Horse, Sheep Spain, Tunisia 2006; Masala et al., 2004; Pape et al., 2009; Psaroulaki et al., 2006; Ruiz-
ricinus, Rhipicephalus bursa, Sheep

Rhipicephalus sanguineus s.1.

Fons et al., 2008a; Satta et al., 2011; Selmi et al., 2018; Rachid Selmi et
al., 2019; Spyridaki et al., 2002; Torina et al., 2007b)

Ehrlichia

Ehrlichia spp.

Haemaphysalis parva, Hyalomma spp.,
Hyalomma excavatum, Hyalomma

Buffalo, Cattle,
Dog, Sheep

Cattle, Dog, Goat,
Sheep

Egypt, France, Italy, Palestine,
Spain, Turkey

(Aktas et al., 2011; Aktas and Ozubek, 2018; Ayllon et al., 2011; Bilgic et
al., 2017; Dahmani et al., 2017b; Loftis et al., 2006; Mancini et al., 2019;
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marginatum, Ixodes hexagonus, Ixodes
ricinus, Rhipicephalus (B) annulatus,
Rhipicephalus bursa, Rhipicephalus
sanguineus s.1.

Dermacentor marginatus, Haemaphysalis
punctata, Haemaphysalis sulcata

Petruccelli et al., 2020; Tabar et al., 2008; Zaid et al., 2019; Zanet et al.,
2020)

(Attipa et al., 2017a, 2019; Azzag et al., 2015; Bessas et al., 2016;
Cetinkaya et al., 2016; Chisu et al., 2018a; Dahmani et al., 2017b; Diakou
et al., 2019; Diaz-Regafi6n et al., 2020; Ebani et al., 2014, 2015a, 2015b;

Hyalomma spp., Hyalomma excavatum, Buffalo, Cat, Algeria, Croatia, Cyprus, Egypt, . . A . N ) .
Ehrlichia canis Yes Ixodes hexagonus, Ixodes ricinus, Ixodes Cattle, Dog, Goat, Cat, Dog France, Greece, Italy, Palestine, Ege:m‘zggé?‘wﬁzmr:teilgl 2%%'?'3??22? alfet;rgfgp&tria};ife(ﬁ?, Iacg‘lt;s et
Ver?;?”ig:a’ Eg'lﬂ'scgﬁrr':‘;u;ﬁ?)igg“ﬁ;ﬁ?’ Shzgs EpE, Ly Otranto et al., 2010; Pennisi et al., 2012, 2015; Persichetti et al., 2016;
picep san uineu’s sl picep Piantedosi et al., 2017; Satta et al., 2011; Solano-Gallego et al., 2006b;
4 o Torina et al., 2007b; Zaid et al., 2019; Zanet et al., 2020)
Ehrlichia equi Yes data not found data not found Horse Italy (Torina et al., 2007h)
Ehrlichia ewingii Yes data not found data not found Dog Cyprus (Attipa et al., 2019)
Ehrlichia minancensis No Hyalomma marggLartsuam, Rhipicephalus Cattle, Goat data not found France (V. Cicculli et al., 2019a)
Candidatus
Candldatus_EhrIlchla No Rhipicephalus (B) annulatus Cattle, Goat, Horse, data not found Algeria (Sadeddine et al., 2020)
urmitei Sheep
Noehrlichia
Noehrlichia mikurensis Yes Ixodes ricinus Cattle data not found Spain (Palomar et al., 2014)
Francisella
Francisella spp. Yes Hyalomma marginatum, Rhipicephalus (B) Cattle data not found Italy (Mancini et al., 2019)
annulatus, Rhipicephalus bursa
Leptopsira
. Buffalo, Cattle,
Leptopsira spp. Yes data not found data not found Dromedary, Sheep Egypt (Horton et al., 2014)
Mycoplasma
Mycoplasma spp. data not found data not found Goat, Sheep Morocco (Lbacha et al., 2017)
Mycoplasma haemocanis No data not found data not found Dog Greece, Turkey Rl el @ules Z00EE b LS AN DB 207 (Ehe Glell, 200
Tennant et al., 2011)
Mycoplasma haemofelis No data not found data not found Cat Cyprus (Attipa et al., 2017a)
Candidatus
Candlﬁatus Mycoplasma No data not found data not found Cat Cyprus (Attipa et al., 2017a)
aemonutum
Candidatus Mycoplasma No data not found data not found Dog Greece, Turkey (Aktas and Ozubek, 2018; M. Aktas and Ozubek, 2017; Guo et al., 2017;
haematoparvum Tennant et al., 2011)
Candldatus_ Myc_oplasma No data not found data not found Cat Cyprus (Attipa et al., 2017a)
turicensis
Rickettsia
Dermacentor marginatus, Haemaphysalis — cay, Catte, (Abdullah et al., 2016; Ayll6n et al., 2011; Azagi et al., 2017; Beninati et
aeavptium ’H );Iomma deptelturﬁl Hvalomma Chicken, Dog, Algeria. Eavot. Israel. Ital al., 2005; Boucheikhchoukh et al., 2018; Brinkmann et al., 2019; Ereqat et
Rickettsia spp. gyptium, Hy T Donkey, Cat, Dog, Horse gena, =gypt, A, al., 2016a; Khrouf et al., 2014; Loftis et al., 2006; Mancini et al., 2019;

dromaderii, Hyalomma impeltatum,
Hyalomma marginatum, Ixodes ricinus,
Rhipicephalus spp., Rhipicephalus (B)

Dromedary, Goat,
Horse, Sheep

Palestine, Spain, Tunisia, Turkey M

arquez, 2008; Oteo et al., 2006; Persichetti et al., 2016; Satta et al., 2011;
Tabar et al., 2008)
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Rickettsia aeschlimannii

Rickettsia africae

Rickettsia conorii

Rickettsia conorii
israelensis
Rickettsia felis

Rickettsia helvetica

Rickettsia hoogstraalii

Rickettsia massiliae

Rickettsia monacensis

Rickettsia raoultii
Rickettsia rickettsii
Rickettsia rhipicephali
Rickettsia sibirica
mongolotimonae

Rickettsia slovaca

Rickettsia typhi

Yes

Yes

Yes

Yes
Yes
Yes

Unknown

Yes

Yes

Yes
Yes

Unkown

Yes

Yes

Yes

annulatus, Rhipicephalus bursa,
Rhipicephalus pusillus, Rhipicephalus
sanguineus s.1.

Hyalomma dromedarii, Hyalomma
impeltatum, Hyalomma marginatum,
Hyalomma rufipes,

Ixodes ricinus
Amblyomma variegatum, Hyalomma spp.,
Hyalomma anatolicum, Hyalomma

Cattle, Dromedary,

Goat Dromedary, Horse

Cattle, Donkey,

dromedarii, Hyalomma excavatum, Dromedary, Goat, Dromedary
Hyalomma impeltatum, Hyalomma Sheep
marginatum, Hyalomma turanicum
Hyalomma marginatum, Rhipicephalus Cattle, Dog,
bursa, Rhipicephalus sanguineus s.I. Donkey, Goat, Cat, Dog
Sheep
Rhipicephalus sanguineus s.1. Dog, Goat data not found
Rhipicephalus sanguineus s.1. Cat, Dog, Sheep  data not found
Hyalomma impeltatum, Ixodes ricinus, Cat, Cattle,
Ixodes ventalloi Dromedary Dromedary
Haemaphysalis parva, Haemaphysalis Dog, Sheep data not found

sulcate

Haemaphysalis adleri, Haemaphysalis
parva, Rhipicephalus (B) annulatus,

S Cattle, Dog, Goat Cat, Dog
Rhipicephalus bursa, ! ' ' ’ '
Rhipicephalus pusillus, Rhipicephalus Horse, Sheep Dromedary
sanguineus s.l.
Hyalomma impeltatum, Ixodes ricinus,  Cat, Cattle, Dog, Dromedary

Rhipicephalus sanguineus s.1. Dromedary, Goat

Dermacentor reticulatus, Ixodes ricinus,
Rhipicephalus sanguineus s.1.
data not found
Rhipicephalus bursa, Rhipicephalus
sanguineus s.l.

Cattle, Dog
data not found
Cattle, Dog, Goat

data not found
Dog

data not found

Hyalomma excavatum Goat, Sheep data not found

Dermacento marginatus, Haemaphysalis

punctata Cattle, Dog,

Donkey, Sheep, PigCattle, Goat, Sheep

data not found data not found Cat

Egypt, France, Israel, Spain,
Tunisia

Egypt, France, Israel, Italy,
Lebanon, Palestine, Tunisia,
Turkey

Greece, Italy, Spain, Tunisia

Italy
Italy, Spain
Algeria, Italy, Tunisia

Greece, ltaly

Algeria, Cyprus, France, Greece,
Israel, Italy, Lebanon, Palestine,

Spain, Tunisia

Algeria, France, Greece, Italy,
Spain, Tunisia

Algeria, Spain, Turkey
Italy
Greece

Cyprus

France, Italy, Spain, Turkey

Greece

(Abdel-Shafy et al., 2012; V. Cicculli et al., 2019a; Demoncheaux et al.,
2012; Kleinerman et al., 2013; Loftis et al., 2006; Matsumoto et al., 2004;
Oteo et al., 2006; Rachid Selmi et al., 2019)

(Abdel-Shafy et al., 2012; Beninati et al., 2005; V Cicculli et al., 2019;
Ereqat et al., 2016a; Kleinerman et al., 2013; Orkun et al., 2014; Selmi et
al., 2020a)

(Beninati et al., 2005; Chisu et al., 2018a; Diakou et al., 2019; Espejo et
al., 2016; Khrouf et al., 2014; Migliore et al., 2020; Morganti et al., 2019;
Ortufio et al., 2009; Persichetti et al., 2016; Psaroulaki et al., 2006, 2003;

Solano-Gallego et al., 2015, 2006a, 2006b; Vascellari et al., 2016)

(Chisu et al., 2018a, 2014)

(Raele et al., 2018; Toledo et al., 2009)
(Chisu et al., 2020; Dib et al., 2018; Pennisi et al., 2015; Selmi et al.,
2020a)

(Chisu et al., 2018a; Latrofa et al., 2017)

(Bessas et al., 2016; Bitam et al., 2006; Chisu et al., 2014; Chochlakis et
al., 2012; V. Cicculli et al., 2019b; Dib et al., 2018; Ereqat et al., 20164;
Estrada-Pefia et al., 2017; Khrouf et al., 2014; Latrofa et al., 2017; Leulmi
et al., 2016; Marquez, 2008; Marquez and Millan, 2009; Mura et al., 2008;
Oteo et al., 2006; Papa et al., 2017; Psaroulaki et al., 2003, 2006;
Sadeddine et al., 2020; Scarpulla et al., 2016; Selmi et al., 2020a; Toledo et
al., 2009; Trotta et al., 2012; Waner et al., 2014)

(V. Cicculli et al., 2019b; Dib et al., 2018, 2009; Estrada-Pefia et al., 2017;
Papa et al., 2017; Pascucci et al., 2019; Scarpulla et al., 2016; Selmi et al.,
2020a)

(Dib et al., 2018; Orkun et al., 2014; Vila et al., 2019)
(Vascellari et al., 2016)
(Psaroulaki et al., 2006, 2003)

(Chochlakis et al., 2012)

(Beninati et al., 2005; Chisu et al., 2017; V. Cicculli et al., 2019b;
Marquez, 2008; Orkun et al., 2014; Ortufio et al., 2012; Oteo et al., 2006;
Toledo et al., 2009)

(Diakou et al., 2017)

Candidatus
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Candidatus Rickettsia

Haemaphysalis adleri, Haemaphysalis

Dog, Goat, Horse,

. Unknown - n data not found Palestine (Ereqgat et al., 2016a)
goldwasserii parva, Rhipicephalus sanguineus s.l. Sheep
. . . Hyalomma dromedarii, Rhipicephalus (B Chisu et al., 2018a; Chochlakis et al., 2012; V. Cicculli et al., 2019b;
Candlcéatus Rlckettsm Unknown Y annulatus, RhipicephaIF:Js bFl)Jrsa, ® Cattle, Dog, Goat, data not found Cyprus, France, I@aly, Lebanon, ( Ereqat et al., 2016a)
arbariae L - Horse, Sheep Palestine
Rhipicephalus sanguineus s.1.
Viruses
Capripoxvirus
Amblyomma spp., Amblyomma hebreaum,
Lumpy skin disease virus Yes ;ﬁaulg Tun;al?t:l?;ﬁ:?e?r:gl Eshéglggr?gieclzlll;lzgﬁg, Cattle data not found Egypt (Tuppurainen et al., 2015)
Rhipicephalus (B) microplus
Flavivirus
Tick-borne encephalitis Yes Ixodes ricinus Goat Goat Greece, Italy (Alfano et al., 2020; Papa et al., 2008)
Orthonairovirus
Dermacentor marginatus, Haemaphysalis
parva, Hyalomma anatolicum, Hyalomma
Crimean-Congo dromedarii, Hyalqmma excavatum, Buffalo, Cattle, Buffalo. Cattle Albania, Greece, Egypt, Spain (Albayrak et al., 20_10; Chisholm et al., 2012; Dinger et al., 2017; Horton et
Hemorrhagic Fever Yes H_yalomma Iusﬂan_u;um, qulc_)mma Dromedary, Dog, Goat ’Sheep ! ’ Turk‘ey ! ! al., 2014; Lugaj et al., 2014a, 2014c, 2014b; Mohamed et al., 2008;
marginatum, Ixodes ricinus, Rhipicephalus ~ Goat, Sheep ! Negredo et al., 2019; Schuster et al., 2016; Tonbak et al., 2006)

spp., Rhipicephalus bursas.l.,
Rhipicephalus sanguineus s.l.
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Apicomplexa
Babesia

Babesia is a genus of erythrocytic protozoal parasites transmitted by ticks that cause
babesiosis in both animals and humans. The main Babesia species transmitted by ticks are B.
divergens, B. duncani, B. microti, B. venatorum. B. vogeli and B. canis (responsible for canine
babesiosis). Babesia vogeli was the species found in the largest range of countries among the
15 Babesia species found in domestic animals. Babesia vogeli was found in seven countries
(Croatia, Cyprus, France, Italy, Palestine, Spain, and Turkey) and was not detected in countries
of North Africa. Among these seven countries, the highest prevalence of B. vogeli in animals
was 14% from dogs in Italy and 10.5% in Rh. sanguineus s.1. ticks collected from dogs in France
(René-Martellet et al., 2015; Veneziano et al., 2018). The next most commonly found species
were B. canis and B. ovis. Babesia canis was found in five countries (Croatia, France, Italy,
Spain, and Turkey). The highest prevalence was 71.4% from dogs in Italy and 5.65% from Rh.
sanguineus s.l. and Dermacentor reticulatus from dogs in France. Babesia ovis was found in
five countries (Algeria, Italy, Palestine, Spain, and Turkey). The genus Babesia is one of the
most frequently screened or found pathogens, along with Rickettsia and Anaplasma: 17.7% of
the publications. It was the most commonly screened or found of the parasites: 46.2% of the
publications concerning parasites. It showed the highest species diversity, just after the genus
Rickettsia.

Hepatozoon

Parasites in the genus Hepatozoon are intracellular protozoa belonging to the phylum
Apicomplexa that infect amphibians, birds, mammals and reptiles (Ewing and Panciera, 2003).
Two species were found in domestic animals from countries in the Mediterranean Rim.
Hepatozoon canis was found in eight countries in cats or dogs (Croatia, Cyprus, France, Greece,
Italy, Palestine, Spain, and Turkey). The highest prevalence was 22.3% in dogs and 20.58% in
Rh. sanguineus s.l. from dogs in Turkey (Aktas et al., 2015a, 2013). The second species is
Hepatozoon felis, with the highest prevalence found at 5.1% from cats in Italy and 1.7% from
Rh. sanguineus s.I. from dogs in Turkey (Aktas et al., 2013; Giannelli et al., 2017). The genus
Hepatozoon was the third most commonly found or screened parasite in a total of 7% of the
overall publications and 18.2% of the publications concerning parasites. Pathogens in the genus
Hepatozoon were found only in two pet hosts (cats and dogs).

Theileria

Like Babesia and Hepatozoon, the genus Theileria belongs to the phylum Apicomplexa
and to the piroplasmids group with Babesia. Species in this genus infect mammals and have an
obligatory cycle in ticks. They cause benign to fatal theileriosis in breeding animals (Mans et
al., 2015). A total of 11 species were found in domestic animals from the Mediterranean Basin:
T. annae, T. annulata, T. buffeli, T. cervi, T. equi, T. lestoquardi, T. luwenshuni, T. orientalis,
T. ovis, T. uilenberg, and T. sergenti. The species found in most countries were T. ovis, T.
annulata, and T. buffeli. They were found in six countries for T. ovis (Algeria, France, Greece,
Palestine, Spain, and Turkey) and T. annulata (Algeria, Egypt, Italy, Spain, Tunisia, and
Turkey), and five countries for T. buffeli (Algeria, France, Italy, Spain, and Turkey). The
highest prevalence of T. ovis was 53.3% in goats and sheep from Algeria and 37.35% in ticks
from the genus Rhipicephalus taken from goats and sheep in Algeria (Aouadi et al., 2017;
Sadeddine et al., 2020). For T. annulata, it was found in 64% of cattle from Turkey and in 5%
of Rh. (Bo.) annulatus collected from cattle, goats and sheep from Algeria (Inci et al., 2008;
Sadeddine et al., 2020). The highest prevalence of T. buffeli was 11.56% from cattle in Turkey
and 2.8% in three tick species: I. hexagonus, I. ricinus and Rh. sanguineus s.I. from cattle in
Italy (Kursat Altay et al., 2008; Zanet et al., 2020). Like Babesia, the genus Theileria has
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widespread distribution in a large number of countries. It was found in 17.3% of the overall
publications and 45.2% of the publications concerning parasites.

Bacteria
Anaplasma

The genus Anaplasma includes intracellular Gram-negative bacteria belonging to the
family Anaplasmataceae from the Rickettsiales order. Most of these bacteria are zoonotic and
have a high impact in veterinary health, such as Anaplasma marginale, Anaplasma bovis, and
Anaplasma ovis, and also in human health, such as Anaplasma phagocytophilum and
Anaplasma platys (Ben Said et al., 2018; Kocan et al., 2015). The most common species is A.
platys, responsible for canine cyclic thrombocytopenia, which was found in 11 countries out of
20 in the Mediterranean Basin (Algeria, Croatia, Cyprus, Egypt, Greece, Italy, Morocco,
Palestine, Spain, Tunisia, and Turkey). Six different tick species were found to be positive and
to transmit this pathogen, with Rhipicephalus sanguineus s.l. as the main tick species, and with
the highest prevalence in Morocco at 6.25%. The most common host was the dog, with a
prevalence of 40.8% and 33% 