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Type d'agent pathogéne

Virus.

Nom et synonymes de la maladie
Infection par Megalocytivirus pagrus.

La maladie iridovirale de la daurade rouge a été
utilisée pour décrire une infection par le génogroupe
de M. pagrust de liridovirus de la daurade rouge
(RSIV). Le syndrome a corps rougeatre a été utilisé
pour décrire l'infection par le génogroupe M.
pagrus1, liridovirus & corps rougeéatre turbot
(TRBIV).

Noms communs et synonymes des agents
pathogénes

Il n'y a pas de nom commun ou de synonymes pour
M. pagrusl.

Affiliation taxonomique

M. pagrus1est une espéce du genre Megalocytivirus,
qui appartient a la famille des Iridoviridae. Il existe
actuellement trois génogroupes de M. pagrust
reconnus. Les génogroupes sont le VRS, le virus de
la nécrose infectieuse de la rate et du rein (ISKNV) et
le TRBIV (ICTV, 2024). Le Comité international de
taxonomie des virus reconnait Megalocytivirus
pagrusl, avec les génogroupes RSIV, ISKNV et
TRBIV au sein de cette espéce (ICTV, 2024).

Autorité
référence)

(premiére description scientifique,

Alors que la maladie causée par le VRCR a été
signalée depuis les années 1980 chez les poissons
d'ornement (Go et al., 2016), la premiére épidémie de
maladie associée au VRSV a été enregistrée au
Japon en 1990 (Inouye et al., 1992). Le virus de la
nécrose infectieuse de la rate et du rein a été le
premier génogroupe de M. pagrus? identifié, et la
perche chinoise (Siniperca chuatsi) a été le premier
héte signalé du virus ISKNV (He et al., 2001 ; Kurita et
Nakijima, 2012). En 2004, le virus a été signalé pour
la premiére fois (Shi et coll., 2004).

1.6.

Environnement du pathogéne (eaux douces,
saumatres, marines)

L'infection par M. pagrus1 peut survenir dans les
environnements d'eau douce, sauméatres et marins
(Johan et al,, 2020).

2. MODES DE TRANSMISSION

2.1

22.

23.

Voies de transmission (horizontale, verticale,
indirecte)

La transmission horizontale de M. pagrus1 peut se
produire par l'eau, la cohabitation, lingestion de
déchets infectés et le cannibalisme (Go et coll,
2006 ; Johan et al., 2020). Plus récemment, Kawato
et al. (2023) ont démontré que le risque de
transmission horizontale par I'eau de mer infectée
augmente avec l'augmentation de la charge virale
dans l'eau. De plus, il a été démontré que le RSIV est
plus susceptible de se propager entre les fermes
piscicoles a systéme ouvert par les vecteurs passifs
plutdét que par I'eau de mer (Kawato et coll., 2025).

IIn'y a aucune preuve de transmission verticale de M.
pagrusl.

Réservoir

Les populations de poissons d'élevage (Kawato et al.,
2023) et de poissons d'ornement dans le commerce
de détail (Mohr et al, 2015) sont des réservoirs
connus de M. pagrus1.

Facteurs de risque (température, salinité, etc.)

Les éclosions de maladies causées par le VRS ont
surtout été observées pendant les mois d'été a des
températures de I'eau de 25 °C et plus (Kurita et coll.,
2012). He et al. (2002) ont montré que le virus de
I'SKNV provoquait une maladie chez le poisson
mandarin (Siniperca chuatsi) a des températures
supérieures a 20 °C seulement.

I a été démontré que le génogroupe ISKNV se
transmet entre les environnements d'eau douce et
marins, démontrant une voie potentielle de
propagation des agents pathogénes entre les
populations marines et d'eau douce par le biais des
espéces euryhalines (Go et al., 2019).

On en sait moins sur I'épidémiologie (y compris les
facteurs de risque) du TRBIV. Cela est probablement
d(d au nombre réduit de dossiers d'éclosions de
maladies causées par le TRBIV (par opposition au
VRS et au VISN), et a la difficulté d'obtenir du matériel




positif au TRBIV pour la recherche expérimentale
(Mohr et coll., 2015).

3. GAMME D'HOTES

3.1

3.2.

Espéces sensibles

La gamme d'hétes de M. pagrus1 comprend plus de
50 espéces de poissons marins et d'eau douce de 30
familles (OMSA, 2025).

Le génogroupe TRBIV infecte principalement les
poissons plats (Shi et al., 2004), mais peut également
provoquer des maladies chez barramundi (Lates
calcarifer) (Go et al., 2016 ; Tsai et al., 2020). Le
génogroupe TRBIV a été détecté pour la premiére
fois dans des échantillons archivés de poissons
d'ornement (Go et coll., 2016 ; Tsai et al., 2020).

Le génogroupe RSIV est un agent pathogéne majeur
des poissons d'élevage marins, notamment le
barramundi (Lates calcarifer) (Girisha et al., 2020), la
dorade rouge (Pagrus major) (Inouye et al., 1992), le
couteau barré (Oplegnathus fasciatus) (Jung et Oh,
2000), la sériole japonaise (Seriola quinqueradiata)
(Kawato et al., 2021), et le thon rouge du Pacifique
(Thunnus orientalis) (Kawato et al., 2025).

L'ISKNV est le génogroupe le plus détecté chez les
poissons d'ornement, y compris les espéces d'eau
douce de cichlidés, les viviers, les gouramis, ainsi
que les espéces marines comme le poisson cardinal
de Banggai (Pterapogon kauderni) (Johan et al.,
2020 ; Yanong et Waltzek, 2011). Il infecte également
les poissons d'élevage marins et d'eau douce, y
compris la perche chinoise (Siniperca chuatsi) (He et
al., 2001), le tambour rouge (Sciaenops ocellatus)
(Weng et al., 2002), barramundi (Lates calcarifer)
(Zhu et al., 2021) et le tilapia du Nil (Oreochromis
niloticus) (Figueiredo et al., 2022).

Stade de vie touché

Tous les stades de la vie sont touchés.

4. REPARTITION GEOGRAPHIQUE

Les premiéres éclosions de génogroupes du VRS, du VISNV
et du TRBIV ont eu lieu au Japon et en Chine (He et coll., 2001;
Inouye et al.,, 1992; Shi et al, 2004). Depuis lors, l'aire de
répartition géographique des génogroupes de M. pagrusi
s'est étendue a l'ensemble de 'Asie du Sud-Est et au-del3,
ayant maintenant touché des poissons en Inde, en Europe,
aux Etats-Unis, au Moyen-Orient, en Afrique, en Amérique du
Sud et en Australie (Alathari et al., 2024 ; Azad et al., 2024 ;
Choi et al., 2024 ; Dinh-Hung et al., 2024 ; Fonseca Jr et al.,
2022 ; Fusianto et al., 2023).

5. SIGNES CLINIQUES ET DESCRIPTION DU CAS

5.

Tissus de I'hbte et organes infectés

Les principaux organes ou la pathologie est
observée sont la rate, les reins, le coeur, le foie,
l'intestin et les branchies (Qin et al., 2023). Des
cellules hypertrophiques ont été observées dans

l'cesophage, lintestin et les muscles de poissons-
zébres moribonds infectés par I'ISKNV (Johan et al,,
2020).
5.2. Observations Iésions
macroscopiques

macroscopiques et

Les poissons infectés peuvent ne présenter aucun
signe clinique (évident) de maladie. Lorsqu'ils sont
présents, les signes cliniques visibles de l'extérieur
comprennent une anémie sévére (indiquée par des
branchies péles), une nage anormale, des pétéchies
dans les branchies, une hypertrophie (distension) de
la rate et des reins, une hémorragie des nageoires et
de la peau, des yeux saillants, de l'ascite et la
distension coelomique associée (Koda et coll., 2018 ;
Qin et coll., 2023).

5.3. Lésions microscopiques et anomalies tissulaires

Les  signes histopathologiques  d'infection
comprennent I'hypertrophie des cellules dans des
organes tels que la rate, le cceur, les reins, l'intestin
ou les branchies (Dinh-Hung et al., 2024; Qin et al.,
2023).

Les cellules infectées par le mégalocytivirus élargi
sont & l'origine du nom de mégalocytivirus et sont
appelées cellules porteuses de « corps d'inclusion »
(ICTV, 2024).

5.4. Statut de 'OMSA

L'infection a M. pagrus 1est une maladie de laliste de
'OMSA et, en tant que telle, doit étre notifiée a
'OMSA conformément a l'article 1.1.4. du Code
aquatique.

. IMPORTANCE SOCIALE ET ECONOMIQUE

L'infection par M. pagrusi peut entrainer une mortalité
importante chez les poissons de consommation
d'importance commerciale élevés dans le monde entier,
notamment le barramundi (Lates calcarifer), le sériole a
queue jaune (Seriola lalandi), le thon & nageoires jaunes
(Thunnus albacares), la dorade rouge (Pagrus major), le
turbot (Scophthalmus maximus) et le requin a machoires
tachetées (Oplegnathus punctatus) (Kawato et coll., 2017 ;
Kurita et al., 2002 ; Kurita et Nakajima, 2012, Liao et al.,
2023 ; Shi et coll, 2010). Les espéces sensibles
comprennent celles qui font I'objet d'un élevage intensif
dans les pays a faible revenu, comme le tilapia du Nil
(Oreochromis niloticus) (Alathari et al., 2024). De plus, M.
pagrus1 a également un impact négatif sur le commerce
mondial des poissons d'ornement (Yanong et Waltzek,
2011).

Les populations d'espéces importantes sur le plan
culturel, comme la morue de Murray (Maccullochella peelii
peelii), un poisson d'eau douce originaire d'Australie,
connaissent une mortalité allant jusqu'a 90 % lorsqu'elles
sont infectées par le génogroupe ISKNV (Go et al., 2006).
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T.

IMPORTANCE ZOONOTIQUE

Aucun.

METHODE(S) DIAGNOSTIQUE(S)

8.1. Définition des cas suspects

L'infection peut étre suspectée par I'apparition de taux de
mortalité anormalement élevés ou la présence de signes
macroscopiques de maladie.

8.2. Méthodes d'essal présomptives

L'examen de coupes histologiques de poissons
malades peut étre effectué comme méthode d'essai
présomptive pour M. pagrusl et peut révéler des
cellules anormalement hypertrophiées de la rate, du
ceeur, desreins, du foie, de I'intestin ou des branchies
(ICTV 2024). L'histologie ne permet pas de
distinguer les génogroupes des mégalocytivirus.

Un test d'immunofluorescence (IFA) a été mis au
point pour la détection des génogroupes du RSIV et
de I'SKNV (Nakajima et al., 1995).

Des techniques moléculaires sensibles sont
également disponibles pour le diagnostic
présomptif, notamment la PCR conventionnelle, la
PCR imbriquée, I'amplification isotherme médiée par
boucle (LAMP) et la PCR en temps réel (Caipang et
al., 2004 ; Kawato et coll., 2021; Mohr et coll., 2015;
Rimmer et coll., 2012).

Le Groupe ad hoc de FOMSA sur Megalocytivirus
pagrus1 a examiné les méthodes de PCR publiées
pour linfection par M. pagrusl, y compris
l'accessibilité et les caractéristiques générales de
performance, y compris la spécificité analytique. Les
meéthodes suivantes sont actuellement
recommandées dans l'attente d'une évaluation plus
approfondie par une comparaison interlaboratoire.

1. PCR entemps réel Koda (Koda et al., 2023)

2. PCR en temps réel de Cummins (Kawato et al.,
2021)

3. PCR en temps réel de Rimmer (Rimmer et al.,
2012)

4. PCR imbriquée conventionnelle de Rimmer
(Rimmer et al., 2012)

Les deux premiers tests (1 et 2) sont des tests en
temps réel basés sur des sondes. Le test 3,la PCR en
temps réel de Rimmer (2012), est un test basé sur
SYBR et le test 4 dans une PCR conventionnelle
imbriquée. Ces tests détecteront M. pagrus1, mais ne
différencieront pas le génogroupe.

8.3. Méthodes d'essai de confirmation

En plus d'une méthode primaire de PCR en temps
réel, une PCR conventionnelle et une analyse de
séquence sont nécessaires pour confirmer l'infection
par M. pagrusl. L'analyse de séquence est
nécessaire pour déterminer le génogroupe de M.
pagrusi(c.-a-d. RSIV, ISKNV ou TRBIV).

9.

10.

1.

METHODES DE CONTROLE

Des mesures de biosécurité appropriées dans les
établissements aquacoles avant et aprés
I'ensemencement sont importantes pour prévenir
l'introduction d'agents pathogénes d'animaux aquatiques
importants (Subasinghe et al, 2023), y compris M.
pagrusl.

Il est important de maintenir une qualité de l'eau élevée
lors de I'élevage d'espéces sensibles, étant donné que l'on
sait que les épidémies dISKNV s'intensifient avec la
diminution de la qualité de I'eau (Azad et al., 2024).

Le stress est un facteur de risque majeur pour les maladies
causées par les membres de la famille des Iridoviridae (y
compris M. pagrus?). On sait que les épidémies de M.
pagrusi sont présents dans des fermes ou les densités de
peuplement sont élevées et ol la température de l'eau
fluctue (Qin et coll., 2023).

Le génogroupe ISKNV peut étre inactivé a un pH de 11 et
par traitement UV, dans certaines conditions (He et al.,
2002). Un pour cent de Virkon inactive également 'ISKNV
(Fusianto et al., 2019), ainsi qu'un traitement thermique a
50°C pendant 30 minutes (He et al., 2002) ou a 65 °C
pendant 20 minutes (Fusianto et coll, 2019). Le
génogroupe RSIV peut étre inactivé avec un traitement
thermique a 56 °C pendant 30 minutes ou avec du
chloroforme ou du formol (0,1 %) (Nakajima et Sorimachi,
1994).

Le vaccin inactivé au formol est efficace pour réduire la
mortalité due au VRSV et au VISNS et est disponible dans
le commerce au Japon (Dong et coll., 2013 ; Nakajima et al.,
1999). La reproduction d'une souche résistante au RSIV
est signalée avec succés chez la dorade rouge (Sawayama
et al., 2019).

RISQUE DE TRANSMISSION

Les facteurs qui augmentent le risque de transmission de
M. pagrus1 comprennent la mauvaise qualité de I'eau, la
translocation de poissons cliniguement malades ou de
poissons apparemment en bonne santé a la suite d'une
épidémie. Le transfert de vecteurs passifs entre les
milieux aquatiques, ainsi que les fluctuations (en
particulier les augmentations) de la température
augmentent également le risque de propagation de
maladies (Azad et al.,, 2024 ; Kawato et al., 2025 ; Qin et
coll., 2023).

INFORMATIONS UTILES SUPPLEMENTAIRES

L'infection par le RSIV est répertoriée par le Réseau des
centres d'aquaculture en Asie-Pacifique (NACA).
L'infection par le ISKNV et le TRBIV ne sont pas répertoriés
par le NACA.
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