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RESUME

Les syndromes respiratoires sont parmi les plus fréquemment rencontrés en élevage de volailles de chair. Ils
n’impactent pas seulement la croissance et la viabilité des animaux, mais meénent également a des arthrites
bactériennes secondaires et des retraits a I’abattoir. Les principaux virus aviaires a tropisme respiratoires sont les
paramyxovirus aviaires de type 1 (PMV-1), les virus influenza A (VIA), le coronavirus de la bronchite
infectieuse (VBI), le métapneumovirus (aMPV), et le virus de la laryngotrachéite infectieuse (LTI). Les 1ésions
primaires dues a un ou plusieurs virus sont le plus souvent aggravées par la surinfection par une ou plusieurs
bactéries. Le laboratoire d’analyses vétérinaires sera trés utile pour déterminer le ou les agents primaires et les
agents de surinfection.

L’usage des outils de biologie moléculaire et en particulier des tests PCR s’est démocratisé et a largement
contribué a une meilleure connaissance des infections respiratoires. Les perspectives d’apport des outils de la
génomique concernent essentiellement une meilleure connaissance des coinfections au niveau de 1’appareil
respiratoire. Les perspectives sont extrémement prometteuses et permettront dans quelques années aux
vétérinaires et aux organisations de production de disposer de données toujours plus précises et rapides pour
éclairer la décision dans la prise en charge d’un lot de volailles ou la définition d’un plan de prophylaxie.

ABSTRACT

Viral respiratory diseases of poultry: the benefit of new diagnostic tools to characterize viruses and
coinfections

Respiratory syndromes are among the most frequently diagnosed in broiler poultry production. They not only
impact the growth and viability of birds, but also lead to secondary bacterial arthritis and withdrawals at
slaughterhouse. The main avian respiratory viruses are avian paramyxovirus type 1 (PMV-1), influenza A virus
(VIA), infectious bronchitis coronavirus (IBV), metapneumovirus (aMPV), and laryngotracheitis virus infectious
disease (LTI). Primary lesions due to one or more viruses are most often aggravated by superinfection by one or
more bacteria. The veterinary diagnostic laboratory will be very useful in determining the primary and
superinfection agents.

The use of molecular biology tools and in particular PCR tests has become more widespread and has contributed
to a better knowledge of respiratory infections. The prospects of bringing genomics tools essentially concern a
better knowledge of coinfections in the respiratory system. The prospects are extremely promising and will
enable veterinarians and production organizations to obtain ever more accurate and rapid data in a few years to
inform the decision on the management of a batch of poultry or the definition of a prophylaxis plan.
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INTRODUCTION

Les syndromes respiratoires sont parmi les plus
fréquemment rencontrés en élevage de volailles
de chair. Ils sont notamment critiques en milieu
et fin de croissance chez le poulet et la dinde de
chair. Ils sont aussi associés a des syndromes de
type « chute de pontes » chez les volailles
pondeuses et reproductrices, avec des pertes en
production d’ceufs et de poussins d’un jour.

Chez les volailles de chair, les syndromes
respiratoires n’impactent pas seulement la
croissance et la viabilit¢ des animaux, mais
meénent également & des arthrites bactériennes
secondaires et des retraits a 1’abattoir. Ils sont
enfin une indication importante de prescription
d’antibiotiques.

1. Les virus et leur contribution a la
pathologie respiratoire

Les principaux virus aviaires a tropisme
respiratoires sont les paramyxovirus aviaires de
type 1 (PMV-1), les virus influenza A (VIA), le
coronavirus de la bronchite infectieuse (VBI), le
métapneumovirus (aMPV), et le virus de la
laryngotrachéite infectieuse (LTI). Les lésions
primaires dues a un ou plusieurs virus sont le
plus souvent aggravées par la surinfection par
une ou plusieurs bactéries, Escherichia coli,

Ornithobacterium rhinotracheale, Riemerella
anatipestifer, Pasteurella multocida,
Mycoplasma  gallisepticum  ou  synoviae,

staphylocoques et entérocoques, Avibacterium
(ex-Haemophilus) paragallinarum, Bordetella
avium, etc...

Le role de ces coinfections est de plus en plus
documenté en pathologie respiratoire aviaire,
que ce soit en modéle « virust virus» ou
« virus+ bactérie » (Umar et al, 2017).

2. La démarche diagnostique en
pathologie virale respiratoire

La premicre étape diagnostique, lors de la visite
d’élevage, consiste a bien cerner les
manifestations cliniques, les lésions et les
facteurs de risques zootechniques: I’enjeu est
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d’évaluer I’impact respectif des facteurs de
risque techniques et des agents infectieux.

Le laboratoire d’analyses vétérinaires sera trés
utile pour déterminer le ou les agents primaires
et les agents de surinfection: cette notion
d’agent primaire et secondaire est d’ailleurs de
plus en plus discutée, compte tenu de la synergie
réciproque qui peut s’opérer. Rappelons que la
plupart du temps, plusieurs agents infectieux
(virus, bactéries, champignon) peuvent étre
isolés simultanément. En fonction de 1’espéce
concernée, on ciblera les agents les plus
classiques de coinfection respiratoire : E. coli et
mycoplasmes chez le poulet, la poule et la
dinde, auquel s’ajoutent Ornithobacterium
rhinotracheale chez la dinde ou Riemerella
anatipestifer chez le canard.

La détermination de profils sérologiques est une
méthode d’évaluation indirecte d’une infection
virale. Si les tests ELISA permettent d’obtenir
une réponse strictement quantitative et peu
discriminante, le recours a des tests plus
spécifiques comme I’inhibition de
I’hémagglutination (IHA), permet un typage
plus fin, comme dans le cas de la discrimination
entre génotypes de VBI. Pour autant ces outils
ne permettent pas toujours une discrimination
robuste entre souches sauvages et vaccinales au
sein d’un méme groupe génétique.

L’usage des outils de biologie moléculaire et en
particulier des tests PCR s’est démocratisé et a
largement contribué a une meilleure
connaissance des infections respiratoires,
notamment pour les virus VBI, PMV-1, LTI et
VIA. Au-dela de la détection et de 1’évaluation
de la charge virale dans la prise d’essai, le
typage du virus peut étre particuliérement
précieux  pour  déterminer des  liens
¢pidémiologiques ¢éventuels ou la pertinence
d’un protocole vaccinal. La manipulation de ces
données est néanmoins souvent délicate pour le
vétérinaire  praticien : la  encore, la
discrimination entre souches sauvages et
vaccinales demande une analyse trés fine des
séquences et n’est pas toujours univoque.

3. Perspectives : quels outils au service
du clinicien dans le futur ?

Les perspectives d’apport des outils de Ia
génomique concernent essentiellement une
meilleure connaissance des coinfections, ¢’est-a-
dire du «pathobiome» respiratoire, qui
représente 1’écosystéme microbien, dans son
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ensemble, au niveau de 1’appareil respiratoire
(Vayssier-Taussat et al, 2014). L’enjeu est de
mieux comprendre les coinfections (i.e.
apprécier la contribution pathologique de
chaque virus) et tracer les virus (suivre leur
évolution et les voies de transmission intra- et
inter- élevages).

La détection simultanée de plusieurs agents
infectieux dans un méme échantillon est un
enjeu diagnostique majeur en virologie
respiratoire. Ce changement de paradigme s’est
opéré en virologie respiratoire humaine il y a
plus de 10 ans avec la mise a disposition de tests
multiplex commerciaux permettant de détecter
simultanément et rapidement plus de 10 agents
infectieux. Le recours a ces tests a ainsi permis
de mettre en évidence la prévalence réelle de
certains agents, mais pour autant, a-t-clle
amélioré la prise en charge des patients ? Ce
point est trés discuté dans la communauté
médicale (Iroh Tam et al, 2017).

En pathologie aviaire, le recours a ces outils,
qu’il s’agisse de tests multiplex « vrais » ou de
tests PCR a haut débit est encore du domaine de
la recherche clinique. Ces outils peuvent
apporter une amélioration de la connaissance
épidémiologique et des informations
extrémement précieuses pour I’industrie du
vaccin et du diagnostic vétérinaire (Croville et
al, 2018a ; Laamiri et al, 2016).

Les outils de nouvelle génération de séquengage
(NGS) apportent une perspective encore
plus intéressante, mais la aussi, sont encore dans
le champ de la recherche clinique. Ce
séquencage massif, ciblé ou sans a priori,
permet de générer de trés grandes quantités de
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données génétiques a partir d’un échantillon
biologique. Les outils Dbio-informatiques
permettent ensuite de « trier » ces données et
d’identifier les séquences potentiellement
virales, de les aligner et les interpréter. Les
délais d’obtention des résultats (plusieurs
semaines ou mois) rendent difficile I’application
au diagnostic. Des premiers travaux sont pour
autant prometteurs (Qiu et al, 2019).

Des outils de NGS de « 3°™ génération », de
format bien plus petit, permettent de réaliser des
tests dans des délais de quelques heures a jours,
sous réserve de la disponibilit¢ d’outils
d’analyse bio-informatique adaptés... pour le
moment (en 2019) ce scénario de séquencage
«en temps réel » est purement théorique, car le
pipe-line depuis la prise en charge de
I’échantillon jusqu’a I’analyse bio-informatique
reste du domaine de laboratoires trés bien
équipés et n’est pas encore applicable en
routine. Des résultats prometteurs ont par
exemple ¢été obtenus par NGS sur des formes
cutanées ou respiratoires de variole aviaire
(Croville et al, 2018Db).

CONCLUSION

Au final, les perspectives sont extrémement
prometteuses et permettront dans quelques
années aux vétérinaires et aux organisations de
production de disposer de données toujours plus
précises et rapides pour éclairer la décision dans
la prise en charge d’un lot de volailles ou la
définition d’un plan de prophylaxie.
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