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Phylogénie des glycoprotéines de surface des

virus influenza A et B
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Les chauve-souris : des réservoirs de virus

Impressionnants
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Suxiang Tong™', Yan Li® Pierre Rivailler®, Christina Conrardy®, Danilo A. Alvarez Castillo®, Li-Mei Chen®,

Sergio Recuenco®, James A. Ellison?, Charles T. Davis®, lan A. York®, Amy S. Turmelle®, David Moran®,

Shannon Rogers®, Mang Shi®, Ying Tao®, Michael R. Weil®, Kevin Tang', Lori A. Rowe', Scott Sammons’, Xiyan Xu®,
Michael Frace’, Kim A. Lindblade?, Nancy J. Cox®, Larry J. Anderson®, Charles E. Rupprecht®™, and Ruben O. Donis™"

*Division of Viral Diseases, "Influenza Division, “Division of High Consequence Pathogens and Pathology, and 'Division of Scientific Resources, Centers for
Disease Contral and Prevention, Atlanta, GA 30333; "Emory University, Atlanta, GA 30322; "Center for Health Studies, Universidad del Valle de Guatemala,
01015, Guatemala City, Guatemala; and *Intemational Emerging Infectiors Program, Centers for Disease Control and Prevention Regional Office for Central
America and Panama, 01015, Guatemala City, Guatemala






ARKiVve

www . arkive.org

Petite chauve souris a épaule jaune (Sturnira lilium)



Réalisation de I'étude

Collecte de 316 animaux de 21 especes différentes a 8 endroits
differents sur 2 periodes differentes

Prélevement par écouvillonnage rectal
Analyse des prelevements par RT-PCRq pan-génomique

Détection concomitante de sequences virales dans la gueule des
animaux, et dans certains organes (poumons, foie, intestins et reins)

Ségquencage complet de 'ensemble du génome lorsqu’un virus était
detecté

Alignement des séquences obtenues avec les séquences disponibles
sur les bases de données

Tests de mise en culture dans I'ceuf, et sur différentes lignées cellulaires



Organisation générale du virus

Ribonucleoprotein particle (RNP)

Polymerase (PB1, VRNA (-)

PB2, PA)



Analyse et comparaison avec des virus humains

Adbat'Guat/lg APanamal2007! 1533 (HIMNZ)
Mumber of internal
Segment Size in nt Segment Size in nt gaps (indels) in best
Gene | (ORF amino acids] % AU content | {ORF amino acids) % AU confent | nucleoctide alignment
FB2 2338 (7E0) &4 2341 (7RO Lty a
PB1 23348 (758) 7.3 2341 (758) 5.6 0
Pa 22187 13) &80 2233 {717} BE.3 1(15)
HA 1784 [B54) bB.2 1782 (567 586 4(15)
MP 1558 (457) £4.2 15686 (409) 53.1 13}
MA 1380 (442) 568.5 1486 (4700 57.1 16 {75)
1027 1027 .
0im M1
M (M1: 252; 548 (MI1: 254; 51.0 3[1:;“”“12
M2Z: BE) M2 BE)
Ban Bar 2 (8) plus 12 aa del.
MNS NS1: 221; £8.0 (MS1: 231, 7.3 C term in N51;
MN52: 122) M52 122) 0in MNS2
Total 13547 13623

Table 83. Comparison of the genome of Albat'Guat/09to known influenza A viruses




Comparaison avec l'existant
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Attachement sur le RBS

Lys222 —= Q(Gal-2

Aspl98 —= GleNAe-3

Serl93 == Gal4

Thrl155 —= Gal4
Ginl5h —= Gal-4
Seridl —= Gle-8
Serl33 —= Gle-5
Thri3§ —e Gle-§

Sia - Gal - GleNAc - Gal - Gle
pl-3 pi—

i, 26

B

et Cithier relesrant positions
Lir2 133 180 Y3 | 218 | 218 4
H1, HZ H5, HE L Dihuk Ejav) Dbyl Geav) T ST | BK S K Q ES
AlbatGuatos L Q A 8 | ] E s | E H &
Albat'Guat 10 L =3 A D ] O o E H o




Les autres segments de genes
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Organisation génomique générale

Adlittle yellow-shouldered bat/Guatemala/164/2009 A/Panama/2007/1999{H3N2)
Gene | NCR UTR UTR | Ratio
Sequence = Sequence nt

PE- 2" 27 FTUARTATARGT IRTAD 7 1.0
5 28 CEUTUUUARRCTATTCTAUDCAR Auua a8 0.7

. UUUGATARARUUTUIAL 26 UUUGEUARACUUAL Z4 1.1
T 5" AT GO CARCAACUARUGRACC Cuua 42 AU ADGRAGEACARGC TARATT Chuua 43 1.0
3’ AUGRATUTEUIRL 2z COULAL 3 7.8

FR 5 U U ACATT AR UCAR A COTCATAGAGTT Cuca 52 FERCACUAC AR R A TACUAGCACTELCATAR cua 27 2.8
uE ar i1 CCUATTRAGATARTUGEFUAL i8 1.2
5" SO AR GRACARGEUTARIUCCACC G Tcua 55 DU AATUARAUGCRCUCARRT GCARRTGUU G ACcua 51 L.l

- z° AADUATUACUGUAACACTGURRRTUUCUAL E BAUTAUTACUCAGUGACUCACUGUASTUTUAGUAD 43 1.8
) -1 UADUTUUTDECuza 24 TAUTUUUDE Cuna 14 1.0
- ar 23 CRCUICTALD L 1.2
= =r UEOCCADDGGuca 38 EUUTTUUUC UARRATTGCGARR G una 3E 1.0
z° 23 B 25 3.8

" -4 25 IAGUTTMaua 20 1.3
e |18 A GRUTUCUEURTUAL 7 RCUGTUUCUGUATURS 1 1.0
5 TUTUTTAARC 2 23 BEUTTU DU Anua z3 1.0

ORF UTR 5

l U13




Capacité de synthese protéigue
avec des virus humains
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Polymerase complax (EMNF)
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Nouvelle classification
et distribution par hote
des hémagglutinines des
virus Influenza de type A
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Au total

Les oiseaux aquatiques ne sont pas le seul réservoir des virus influenza

Les virus détectes chez les 3 chauves-souris sont identiques, mais
differents des virus décrits jusqu’alors. Environ 15% de la population des
Sturnira lilium est infectée

Ces virus ne répliguent pas dans le systemes utilisés classiques, mais
sont capables d’interagir avec des virus humains

La Neuraminidase de ces virus presente des divergences considéerables
d’avec les virus connus

Le niveau de circulation de ces virus reste a evaluer, notamment par
des enquétes sero-épidémiologiques

Les animaux ne sont pas de simples porteurs, ils sont véritablement
infectés par ces virus (atteinte de differents organes, titre infectieux
éleve)






