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Résumeé

Les cryptosporidioses sont des parasitoses dues a des protozoaires intracellulaires du genre
Cryptosporidium qui se développent au niveau des microvillosités des cellules épithéliales des
tractus respiratoire, gastro-intestinal et parfois rénal. Bien que l'infection naturelle soit
rapportée chez de nombreuses espeéces animales, ces parasites sont des agents pathogenes de
premier ordre chez les bovins, les ovins et les caprins. Les pertes économiques sont dues a la
mortalité et la baisse de performance auxquelles s’ajoute le colt de traitements souvent
inefficaces. En plus des pertes économiques, s’ajoute un probleme de santé publique (zoonose)
a cause de la contamination des eaux de surfaces et la possibilité d’infecter les étres humains
en particulier les sujets immunodéprimés. Les infections a Cryptosporidium spp. sont souvent
décrites associées a d’autres agents pathogenes incluant des virus, des bactéries et des parasites.
L’infection par Cryptosporidium est rapportée chez de nombreuses espéces animales sur les
cinqg continents.

Par ailleurs, Le virus Cryptosporidium parvum 1, du genre Cryspovirus, de la famille des
Partitiviridae, a été observé pour la premiére fois dans le cytoplasme de C. parvum en 1997 (1,
2). Le génome viral est bisegmenté et les dSARN1 et dsARN2 renferment chacun un seul ORF.
Des souches étroitement apparentées du Cryspovirus ont été trouvées dans des souches
distinctes de C. parvum infectant les humains et les veaux, ainsi que dans C. hominis, C. felis
et C. meleagridis, avec des similarités d'acides aminés supérieures a 92 % (3, 4).

Une seule étude a évalué la prévalence du Cryspovirus dans les populations de parasites (5).
Elle a montré qu'au Japon, le CSpV'1 posseéde une prévalence de 100 % et se co-diversifie avec
C. parvum, de sorte que les séquences virales peuvent étre utilisées pour la détection sensible
de C. parvum et pour déterminer l'origine régionale des parasites (5, 6, 7). L'infection in vitro
de cellules épithéliales iléocécales humaines (HCT-8) par C. parvum a révélé une augmentation
de I'ARN viral dans le milieu de culture recouvrant les cellules qui est paralléle au
développement du parasite, ce qui indique que le virus est soit excrété des cellules infectées,
soit libéré lors de la lyse de la cellule hote (8).

Le role du virus dans la pathogénése et la virulence du parasite reste inconnu, mais une analyse
comparative de différentes souches de C. parvum a révélé que la souche ayant une charge virale
plus importante produisait également davantage d'oocystes, ce qui suggere que le virus pourrait
contribuer a la multiplication du parasite (8).

Une étude menée récemment par notre équipe a permis de démontrer pour la premicre fois la
présence du Cryspovirus dans les cryptosporidies circulant chez les bovins, caprins et ovins
dans de nombreux départements frangais. Nos résultats ont ainsi montré la présence de ce
cryspovirus avec une fréquence de 88,88 % chez les bovins, 83,33% chez les ovins et 75 %
chez les caprins (9). Des génomes complets de virus ont été obtenus a partir de génotypes
différents de C. parvum. Le sujet présenté pour 1’étudiant(e) de Master 2 sera de continuer cette
¢tude avec les objectifs suivants :



1) Isoler et identifier sur le plan moléculaire les cryptosporidies puis les cryspovirus a
partir de cryptosporidies provenant de ruminants infectés en Afrique du Nord ;

i) Séquenger les Cryspovirus afin de déterminer si le virus peut étre utilisé comme
traceur pour le suivi épidémiologique de la maladie dans les élevages ;

1i1) Déterminer par des techniques variées si le Cryspovirus est excrété lors de
I’infection & Cryptosporidum, puis tester s’il peut infecter les cellules de vertébrés
en présence ou non de Cryptosporidium.

A T’interface entre la virologie et la parasitologie, ce projet amenera 1’étudiant a acquérir des
compétences dans les méthodes diagnostique en parasitologie, en culture cellulaire, en biologie
moléculaire, isolation de virus, séquengage et analyse de génome viral.
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