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La maladie de la Bronchite Infectieuse Aviaire (BIA) se présente parmi les plus graves infections des volailles entraînant des mortalités chez les poulets de chair  et un déclin accentué de la ponte associé à une   mauvaise qualité des œufs. Le virus responsable ne cesse de changer de conformation structurale donnant naissance à de nouveaux sérotypes qui échappent aux programmes sanitaire et prophylactique appliqués, rendant les vaccins utilisés inefficaces.

Pour cela, nous nous sommes intéressés à étudier ces variations génétiques se basant en premier lieu sur l’isolement du virus BIA qui circule dans les élevages tunisiens à partir d’échantillons de terrain, suivi de la détermination de la nature antigénique de ces variants en se référant au sérotype vaccinal (H120, Massachussetts). 

Nous avons réussi à mettre au point l’amplification du gène de la glycoprotéine de surface S1(1.6Kb) par la technique RT-PCR appliquée aux ARNs viraux extraits directement du liquide allantoïdien d’œufs embryonnés SPF inoculés par les différents isolats de BIA. Par la suite, nous avons utilisé ce gène S1 pour étudier son profil de restriction enzymatique. La RFLP a permis, grâce aux enzymes de restriction HaeIII, XcmI et BstYI, de classer ces isolats en 3 différents groupes autres que le groupe de la souche vaccinale H120.

Les résultats de la RFLP ont été à l’origine de la sélection d’isolats variants en égard de la souche classique vaccinale pour passer ensuite au séquençage du gène S1. Ceci a été réalisé par l’application d’une PCR nichée (N-PCR) qui a permis l’amplification de toute la région hypervariable (610 pb) du gène S1. Cette région a été purifiée (Geneclean BIO101) et séquencée. L’alignement de séquences obtenues a été réalisé à l’aide du programme BioEdit. Les résultats d’alignement et de BLAST ont prouvé que les isolats tunisiens sont très différents des souches de référence classiques, en particulier H120. 

La construction de l’arbre phylogénétique, basée sur la séquence en acides aminés du gène S1, de plusieurs sérotypes BIA de référence connus en plus de nos isolats, utilisant les programmes Clustal X et MEGA 3.1, a aussi confirmé qu’il s’agit bien de nouveaux génotypes variants qui échappent au programme de lutte contre la maladie de la bronchite infectieuse aviaire, en Tunisie. 

