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Une cinquantaine d’arbovirus pathogénes
pour les animaux de 7 familles virales
différentes identifés dans le monde

Arboviruses Pathogenic for Domestic and Wild Animals

tick-borne (louping ill and tick -borne encephalitis, Omsk hemorrhagic fever, Kyasanur Forest disease,

Tyuleniy fever, Nairobi sheep disease, Soldado fever, Bhanja fever, Thogoto fever, African swine fever),

mosquito-borne (Eastern, Western, and Venezuelan equine encephalomyelitides, Highlands J disease,

Getah disease, Semliki Forest disease, yellow fever, Japanese encephalitis, Murray Valley encephalitis

West Nile encephalitis, Usutu disease, Israel turkey meningoencephalitis, Tembusu disease/duck egg -

drop syndrome, Wesselsbron dis ease, La Crosse encephalitis , Snowshoe hare encephalitis, Cac he
Valley disease, Main Drain disease, Rift Valley fever, Peruvian horse sickness, Yunnan disease),

sandfly-borne (vesicular stomatitis—Indiana, New Jersey, and Alagoas, Cocal disease),

midge-borne (Akabane disease, Aino disease, Schmallenberg disease, Shu ni disease, African horse

sickness, Kasba disease, bluetongue, epizootic hemorrhagic disease of deer, Ibaraki disease, equine

encephalosis, bovine ephemeral fever, Kotonkan disease), and cimicid -borne (Buggy Creek disease).
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Bluetongue found on Dutch sheep farms

for first time since 2()(BTV_3
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Données de séquences (IZS-Teramo)

'sogmem 2-VP2

Table 1. Blast results for nucleotide and amino acid sequences for EHDV-8/17 TUN2021 strain

@ serotype 1
@ serotype 2
@ serotype 4 Accession Nr Segment  blastn output strain (accession number) % ldentity

@ serotype 5

: seratype 6 OP381190 1 Israel 2006 ISR2006/04 serotype 7 (KM391733) 98.58
serotype 7
type 8

: ::,:: 10 OP381191 2 Australia 1982 CPR_3961A serotype 8 (AM745058) 76.53

6/2 reassortant

OP381192 3 Tunisia 2006 2577 serotype 6 (KC986825) 97.41

OP381193 -4 Nigeria 1968 |bAr33583 serotype 4 (AM745020) 93.29

0OP381194 5 South Africa 1996 M44/96 serotype 6 (HM636911) 97.55

OP381195 6 Australia 1982 CPR_3961A serotype 8 (AM745062) 80.52

OP381196 7 South Africa 1996 M44/96 serotype 6 (HM636913) 98.01

OP381197 8 South Africa 1996 M44/96 serotype 6 (HM636914) 98.31

OP381198 9 Israel 2006 ISR2006/04 serotype 7 (KM391738) 97.63

: OP381199 10 Nigeria 1967 |bAr22619 serotype 1 (AM745016) 95.79
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BTV-8 in Europe 2006-2018

vaccination
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Re-emergence BTV-8

Source: OIE




Allier « département »

2015




Genetic evolution of BTV-8 from 2006 to 2019
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Pascall et al, PLoS Biology, accepted
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“Frozen evolution” of an RNA virus suggests accidental
release as a potential cause of arbovirus re-emergence
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Virus analysés

Base de données

o BTV - Bluetongue Virus

o AHSV - African horse sickness virus

o EHSV - Epizootic hemorrhagic disease virus
o ASFV - African swine fever virus

o TBEV - Tick borne encephalitis virus

o EEEV - Eastern equine encephalomyelitis

o WEEV - Western equine encephalomyelitis

o VEEV - Venezuelan equine encephalomyelitis
o WNEV - West Nile encephalitis virus

o USUV - Usutu disease virus

o SBV - Schmallenberg disease virus

o RVFV - Rift valley fever virus
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Méthodologie appliquée

Récupération des données genbank (requéte python): abréviation et nom complet du virus

Validation de la séquence: est-ce que la séquence récupérée correspond bien au virus recherché

o Blast de la séquence vs une ou plusieurs séquences de référence

o (Alternative pour les arbovirus rajouté dans un second temps) kraken2 sur les séquences (plus rapide)

Nettoyage des métadonnées

o Le pays ayant soumis la séquence a été récupéré a partir de I'organisme ayant déposé la séquence. Pour cela un parsing des métadonnées a été réalisé

et annoté manuellement pour validation
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Pourcentage de séquencage soumises par la France : 3.33
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BTV S/

Pourcentage de séquencage soumises par la France : 4.65
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EHDV

Pourcentage de séquencage soumises par la France
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AHSV o

Pourcentage de séquencage soumises par la France : 0.17
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ASFV
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: 0.58

Pourcentage de séquencage soumises par la France
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EEEV

Pourcentage de séquengcage soumises par la France : 0.0
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VEEV

Pourcentage de séquencage soumises par la France : 0.17
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Pourcentage de séquencage soumises par la France
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Pourcentage de séquengcage soumises par la France : 0.0
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Pourcentage de séquencage soumises par la France : 17.3

B SOUTH AFRICA
B UNITED STATES
B FRANCE
UNITED STATES B BRAZIL
27.5% SOUTH AFRICA B KENYA
37.3% B SENEGAL
B Not available
GERMANY
CHINA 2
SOUTH KOREA 3
SOUTH KOREA
>
Lo ™ I53_£22_‘*£1_31_312 7 76 3 3 2 1
BRAZIL 1.59% @, S, Yot %, ity S0, 0, U _fv,_s_,q_%_,q_%_J S,
6.28% GERMANY /V(,q([ v, ;‘}Atq%’”&: ‘/7/747*"7 N f’50,4 oy Wy ’/754”/44 9?,4 ?7/)(805/1/
1.65% g e, s
Not available "
1.85% Submitter
SENEGAL
1.98%

KENYA
3.51%



SBV

Pourcentage de séquencage soumises par la France : 20.41
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Pourcentage de séquencage soumises par la France : 0.74
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Pourcentage de séquencage soumises par la France : 1.07
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