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DEUX CORONAVIRUS ENTEROPATHOGENES NOUVELLEMENT
IDENTIFIES CHEZ LE PORC SONT APPARENTES A DES VIRUS DE
CHAUVES-SOURIS OU D'OISEAUX

TWO NEWY IDENTIFIED SWINE ENTERIC CORONAVIRUSES ARE
CLOSELY RELATED TO BATS OR BIRDS VIRUSES
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INTRODUCTION

Dans la famille des Coronaviridae, trois virus sont connus depuis
longtemps comme étant des pathogénes importants dans 'espece
porcine.

Les virus de la gastroentérite transmissible (TGEV) et de la diar-
rhée épidémique porcine (PEDV) sont responsables de désordres
entéritiques séveres, souvent fatals chez les animaux en bas age.
Hautement contagieux, sévissant a I’état enzootique ou épizoo-
tique dans nombre de pays éleveurs de porcs, ces virus infligent
a la production porcine de lourdes pertes économiques. Tous
deux appartiennent au genre Alphacoronavirus (¢CoV), et comme
plusieurs autres membres, reconnaissent 1'aminopeptidase N
(APN), abondamment exprimée a la membrane des entérocytes,
comme récepteur cellulaire®. Uinteraction entre le récepteur et
la protéine de spicule S est un déterminant majeur du tropisme
tissulaire des coronavirus mais aussi de leur spécificité d’hote
(Benbacer et al. 1997). Plusieurs variants génétiques du virus
TGEV ont donné naissance a des souches de coronavirus res-
piratoire porcin (PRCV), responsables de troubles respiratoires
généralement discrets. Ces variants ont pour trait commun des
délétions touchant les génes codant la protéine S et la protéine
non-structurale ORF3, et 'un d’entre eux a réussi une émergence
spectaculaire en infectant la quasi-totalité du cheptel porcin
européen dans les années 1984 et suivantes (Laude et al. 1998).

Le virus SeCoV (swine enteritis coronavirus), découvert en Europe
en 2016, est un virus recombinant, constitué¢ d'un génome de
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TGEYV dans lequel le géne S est remplacé par celui du PEDV.
Le tableau clinique est analogue a celui des virus parentaux,
dont la co-circulation dans les élevages a provoqué I'émergence
de plusieurs souches distinctes de SeCoV (Boniotti et al. 2016).

Le virus PHEV, responsable de I'encéphalomyélite a virus hémag-
glutinant (ou maladie du vomissement et dépérissement) se
manifeste sous forme digestive et nerveuse. C'est a ce jour le
seul virus porcin a appartenir au genre Bétacoronavirus (RCoV),
a l'instar des virus SARS-CoV, MERS-CoV et SARS-CoV-2. Son
pouvoir hémagglutinant tient a la présence d’une protéine sur-
numéraire, I’hemagglutinine-estérase (HE), laquelle forme une
seconde couronne de projections supplémentaire a la surface des
virions (Schultze et al. 1991).

Délétion (PRCV), recombinaison intergénomique (SeCov), et
capture de géne (HE du PHEV) sont trois types d’événements
génétiques qui, avec les mutations ponctuelles, gouvernent I'évo-
lution des coronavirus et faconnent leur diversité.

UN ALPHACORONAVIRUS APPARENTE A
DES VIRUS DE CHAUVES-SOURIS

Fin 2016, une nouvelle maladie du porc faisait son apparition
dans la province chinoise de Guandong, 4 100 km environ de
I'endroit o fut rapporté le cas index de SARS. Nommée SADS

(2) Non exclusif dans le cas du PEDV, puisque les porcs dont le géne APN a été invalidé sont résistants au TGEV mais sensible au PEDV (Luo et al. 2019).
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(swine acute diarrhea syndrome), elle se manifeste cliniquement
sous forme d’un syndrome diarrhéique aigu trés similaire a
celui provoqué par les virus PEDV et TGEV. Le taux de mor-
talité atteint 90 % chez les porcelets de cing jours ou moins,
mais chute a 5 % chez les porcelets de plus de huit jours. Des
foyers d’entérite néonatale & PEDV s’étaient déclarés dans la
méme région, mais pas au-dela de janvier 2017. D’autres foyers
de SADS survinrent dans trois élevages de la méme région,
avec une mortalité chez les porcelets proche de 25000 dans ces
quatre élevages a la mi-2017 (Pan et al. 2017 ; Zhou et al. 2018).
Un coronavirus fut rapidement identifié comme étant 'agent
causal. Le génome de ce virus, désigné SADS-CoV?, présente =
95 % d’identité nucléotidique avec un «CoV découvert en 2000
a Hong-Kong chez la chauve-souris (HKU?2). Suite a la survenue
des foyers de SADS, des virus de chauve-souris fortement appa-
rentés génétiquement (96-98 % d’identité) furent détectés dans
environ 10% des écouvillonnages rectaux pratiqués chez plu-
sieurs espéces de Rhinolophus dans la méme province. Ces virus
dits SADS-related sont cependant assez divers, avec une identité
de séquence variant de 80 4 98 % pour la protéine S (Han et al.
2019), et leur pouvoir pathogene respectif chez le porc reste a
examiner. Il s’agit sans doute la du premier exemple documenté
de transmission a I'animal domestique d’une coronavirose sévére
A partir de la chauve-souris - méme si les données d’évolution
moléculaire suggerent que le virus PEDV dériverait d’un virus de
chauve-souris (Han et al. 2019). Lémergence du SARS, du MERS
et du COVID-19 a montré I'importance que revét I'identification
du récepteur du virus pour la compréhension du déterminisme
de la transmission interspécifique, voire de la pathogénie de
I'infection. Or le SADS-CoV ne reconnait ni '’APN, comme
c’est le cas pour d’autres «CoV, ni aucun des récepteurs iden-
tifiés actuellement pour les coronavirus (Zhou et al. 2018). Son
récepteur cellulaire reste donc a découvrir. Quel qu’il soit, les
intrigantes similarités étiologique, temporelle, géographique et
écologique entre le SARS et le SADS donnent a réfléchir.

UN DELTACORONAVIRUS
INFECTANT LE PORC ET LES
OISEAUX

Cest lors d’études prospectives menées en Chine que les
Deltacoronavirus (0CoV) furent découverts. Ils ont été isolés a
partir d’espéces trés diverses d’oiseaux, passériformes notam-
ment, et de mammiféres, dont le chat léopard, le blaireau-furet,
et aussi le porc (PDCoV HKU15) (Woo et al. 2012). Cependant
il fallut attendre 2014 pour que le role étiologique d’'un 0CoV
chez le porc soit établi, suite a la survenue de foyers importants
de diarrhée virale dans les élevages nord-américains et asiatiques
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(Wang et al. 2014). Lagent causal, désigné PDCov, n’est pas
considéré comme un entéropathogéne aussi sévere que les virus
TGEV et PEDV d’une mortalité moins élevée (d’environ 40%)
chez les porcelets. Néanmoins il circule dans nombre de pays,
apparemment sous forme d’un génotype unique, et sa prévalence
peut-étre importante, jusqu’a 30 % selon les années en Chine.
Les virus les plus proches du PDCoV (> 80 % d’identité de
séquence nucléotidique) sont des souches de coronavirus du
moineau (souche de référence HKU17) et de la caille (Lau et al.
2018). Autre surprise, I'inoculation intrachoanale de PDCoV a
des dindonneaux et des poulets a conduit a I'apparition d'une
diarrhée, non fatale, chez > 50 a 70 % des animaux, suivie
d’une transmission aux animaux sentinelles (Boley et al. 2020).
La transmission expérimentale efficace d'une coronavirose de

mammifére 4 une espéce aviaire est a ce jour sans précédent.

La biodiversité au sein d’'un taxon est attendue comme pro-
pice au saut d’espéce, et la variété des 0CoV chez les oiseaux
est importante, non sans rappeler celle des 8CoV chez les
chauves-souris. Cette capacité de transmission entre des espéces
trés éloignées conduit a s’interroger sur la nature du récepteur
cellulaire utilis¢ par le virus PDCoV. De facon inattendue, ce
récepteur s’avere étre ’APN (Wang, 2018), le méme que celui
utilisé par les «CoV, dont les 9CoV sont pourtant phylogénéti-
quement distants. Aucune transmission d’'un aCoV animal vers
I"homme n’a été observée, en cohérence avec la non reconnais-
sance observée de ’APN humaine par ces virus. Cependant les
sites d’interaction de la protéine S des aCoV et des 0CoV sont
distincts (Li et al. 2018). De plus, I'aptitude du PDCoV 4 se répli-
quer sur des cellules de mammifére assez diverses, notamment
humaines, interroge sur son potentiel zoonotique, et la question
de son éventuelle prévalence chez 'homme est a I'étude.

CONCLUSION

Les coronavirus des chiroptéres d’une part, et ceux des oiseaux
d’autre part, apparaissent étre les pourvoyeurs ancestraux de
génes vis-avis des Alpha- et Betacoronavirus, et des Gamma- et
Deltacoronavirus, respectivement (Woo et al. 2012). Toutefois,
leur importance ne se limite pas a une dimension évolutive
comme l'illustre les deux exemples pris dans I'espéce porcine,
qui soulignent a nouveau l'existence d’un potentiel de trans-
mission interspécifique des coronavirus non seulement a partir
des chauves-souris, mais aussi a partir des oiseaux. Une étude
récente indique d’ailleurs que, s’agissant du risque zoonotique,
le role actuellement percu comme prépondérant des chiropteres
vis-avis d’autres taxons devrait étre relativisé (Mollentze &
Streiker, 2020).
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