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—La Laryngotrachéite infectieuse (LTT)

» Décrite pour la premiére fois en 1925 au Canada.

» Décrite dans la plupart des pays et elle existe sous forme endémique
essentiellement dans les pays chauds (Maghreb).

~ les poulets ont été reconnus comme 1'hote principal de I'ILTV, mais ceci peut
aussi concerner le faisan, la perdrix, la dinde et le paon qui se sont révélés
sensibles.

» Transmission directe par inhalation, par ingestion ou par la sécrétion oculaire
de particules virales provenant de sujets malades.



! et morphologie

A B

oFamille : Herpesviridae
oSous famille:
Alphaherpesvirinae
oGenre: Iltovirus
oEspece : Gallid herpesvirus 1
(GaHV-1)
oVirus enveloppé ayant une
capside icosaedrique.
oGénome: ADN double brin = :

ructure du virus de la
non segmenté (155 Kb) LTI
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Les proteines
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Symptomes et 1ésions




“»ldentifier et déterminer la virulence des isolats circulants
actuellement dans notre pays et les distinguer des souches
vaccinales.

»Diagnostic virologique et moléculaire

»Caractérisation moléculaire et étude phylogénique des
génes codants pour la TK et pour la gG des isolats
tunisiens de la LTI




Detection par PCR en temps réel

Extraction de PADN PCR en temps réel SYBER GREEN
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Courbes d’amplification du fragment de 113pb
du géne ULi5a des isolats par PCR en temps
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Courbes de fusion des isolats
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Profil du pic de fusion du géne « UL15a »
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Lésions macroscopiques spécifiques a la LTI
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Amplification des génes
delaTK et delagG Electrophoreése sur gel
d’agarose
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Plate forme du
séquencage
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Molecular Evolutionary Genefics Analysi
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v'Les isolats tunisiens possédent la Thréonine a la position 252 =» |l
s’agit d’isolats faiblement virulents

v'Le pourcentage de similarité entre les isolats tunisiens et les souches
vaccinales est de 99.91%.
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Les isolats tunisiens possedent une similarité de
100% avec les souches vaccinales
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Ces résultats ont montrés que la variabilité génétique
des genes codant pour TK et Gg, des isolats tunisiens
ont été bien conservée au cours des 5 dernieres années.
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Arbre phylogénétique du gene UL23 codant pour
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v'Les isolats tunisiens appartiennent au 2¢™¢ groupe et sont étroitement liés
entre eux et apparentés a des souches d’origine italienne.



Arbre phylogénétique du gene US4 codant pour la gG
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v'Les isolats tunisiens appartiennent au 1°* groupe et sont étroitement
liés entre eux et avec les souches vaccinales et des souches de terrains
issus de différents pays a savoir la Russie, TAmérique et I'Italie.



> Les isolats tunisiens et les souches vaccinales appartiennent a 2 groupes distincts dans I'arbre
de TK alors qu'ils se trouvent dans le méme groupe dans I'arbre de Gg. Une explication possible

est que nos isolats peuvent provenir d’'une souche vaccinale ayant subit une mutation au niveau
de TK.

» Sachant que la vaccination contre la LTI n’était pas encore instaurée lors de 'apparition des 1
cas. Ces résultats suggérent que ce virus a pu provenir de volailles importés illégalement des
pays voisins. Le typage par séquencage d' ADN de I'ILTV des isolats de terrain de pays voisins
pourrait clarifier cette hypothése.

» Une autre hypothése peut étre émise, celle que nos isolats peuvent résulter d'une

recombinaison entre une souche vaccinale et une autre souche sauvage, mais pour confirmer
ceci, la caractérisation du génome complet s’avére nécessaire.



Conclusion

v'Notre étude nous ameéne a conclure que les génes gG et TK ont été stable
durant les cing dernieres année et nous avons constaté que les isolats tunisiens
sont faiblement virulents.

v'Nous avons également constaté qu’il existe un lien phylogénétique avec les
souches vaccinales.

v'Malgré I'introduction de la vaccination contre la LTI a la fin de 2014, des cas de
LTI continuent a étre observés d'ou la nécessité de renforcer les mesures
d’hygiene et de biosécurité, de revoir le protocole vaccinal et de faire face a
I'importation de volailles par voie clandestine.






