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Résumé 

Les perhabdovirus PRV (Perch rhabdovirus) et LTRV (Lake trout rhabdovirus) constituent 

une menace sanitaire pour l’élevage des percidés (Perca fluviatilis et Sander lucioperca) en 

Europe. Les méthodes de diagnostic moléculaire restent encore peu développées et les études 

de diversité virale peu nombreuses (Betts et al. 2003, Talbi et al. 2011, Bigarré et al. 2017). 

Dans le cadre du projet PERCI-HATCH, nous avons caractérisé au niveau génétique une série 

de virus isolés sur culture de cellule en France depuis 1999 en nous basant sur le gène N 

(nucléoprotéine), l’objectif étant de développer des méthodes de diagnostic moléculaire 

adaptées à chaque virus.  

Ainsi, 13 nouvelles séquences ont été comparées entre elles et avec d’autres séquences de PRV 

et LTRV déjà disponibles dans les bases de données. Globalement, les niveaux d’identité 

nucléique varient entre 68,4 et 98,5 %. En particulier, trois nouveaux isolats montrent des 

différences marquées avec les séquences types PRV et LTRV: les isolats 18-203 et 18-206 sont 

quasi-identiques entre eux, mais montrent des identités maximales de 82,7 % avec un variant 

du LTRV, tandis que l’isolat 18-193 présente une identité maximale de 88 % avec un isolat 

précédemment décrit (N4925) et seulement 75 % et 70 % avec le PRV et le LTRV. Ce sont 

donc au moins 4 clusters génétiques qui se distinguent dans un arbre phylogénétique: le LTRV, 

le PRV, le cluster N4925/18-193 et le cluster représenté par les virus 18-203 et 18-206. 

Cette forte diversité génétique est un défi pour le diagnostic moléculaire car il faut trouver des 

sondes spécifiques de chaque cluster. En tenant compte des différences et similarités des 4 

groupes génétiques, nous avons choisi 4 couples d’oligonucléotides discriminants, utilisables 

en PCR conventionnelle. Les tests préliminaires sur de l’ARN viral purifié de culture cellulaire 

et mélangé ou non à de l’ARN total de perche montrent des signaux aux tailles attendues (330, 

384, 430 et 507 bp) pour chacun. Des échantillons de terrain seront testés à l’avenir pour valider 

la méthode. 

Ces cPCR devraient être utiles pour tester la présence de perhabdovirus dans les futurs épisodes 

de mortalités de percidés en Europe, faire du traçage moléculaire et améliorer la prévention. 
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