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Introduction

Ehrlichia ruminantium une rickettsie intracellulaire obligatoire, estgent pathogene de la cowdriose qui affecte le&spriminants et les bovins en causan
d'importantes mortalités. Elle constitue ainsi tnstacle majeur a I'amélioration de la productiitél'élevage en Afrique de 'Ouest. Une étude rézeffectuée au

Burkina Faso sur la diversité génétique des soudfiesuminantiuma révélé I'existence d’une population ancieenestase génomique a partir de laquelle émer
une autre population clonale, qui elle, serait guaasion. Afin de déterminer si cette expansionaile est la "régle" d’évolution de cette rickettsieson impact sur
les possibilités de développer un vaccin, nous sieomparé par MLST des populationEltlichia ruminantiumdu Bénin a celle du Burkina Faso.

Matériel et méthodes

Les analyses MLST (Multilocus Sequence Typing) @bté 7 loci @ItA, groL, lepA lipA, lipB, sodBetsucA. Les souches Ehrlichia ruminantiumont été obtenues a partir des tigéesblyommavariegatum(vecteur de la
cowdriose) récoltées au Bénin et au Burkina Fasptotal 56 souches H: ruminantiumont été analysées dont 39 provenant du Burkina,Fes du Bénin et 2 souches références provenahifiigjue du Sud et de la

Guadeloupe

Amblyommavariegatum Extraction d’ADN
male (2 gauche& femelle (& droite Amblyomm variegatun

| Analyses MLST avec Ibci cibles |

Détection d’Ehrlichia ruminantium:
Nested PCR pCS

Résultats et discussion
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. g::z:tglf—ii Figure 2. Diagramme eBur : principal complexe clonal. La souche fondatrist1795_BK (cercle rouge, vale
i bootstrap : 100%). Elle est reliée & 13 souchaiffézentiant de Iui que par un seul numéro alléidSLV).

Concseq_2185_LB. v
Concseq_1754_BK. Parmi ces SLVs une (1270_LB) s'est diversifée miRwenir une souche sous fondatrice.
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Figure 1. Dendrogramme d'analyses MLST (méthode UPGMA) dedifhe«d’Ehrlichia ruminantiumet 2 souches outgrou
(E. canisetE. chaffensis)

Deux groupes se dégagent clairement apres I'ands®T : le groupe formé par les souche&.dluminantiumet celui formé par les souches outgroufigyre 1). D'autre part il révele le regroupement des sesctiE.
ruminantiumen deux grandes populations : population 1 congdeé souches en stase génomique et populatiom@sée des souches en expansion. Le grand congiterd est composé des souches en expansigarge
2). Il comprend 22 souches (19 STs) dont 21 prawéaehdu Burkina Faso. Ces résultats montrent guilde fortes similitudes entre les populatiorts. duminantiundes deux pays, mais que contrairement au Burkisa, fes

populations du Bénin sont plutét en stase génomigéeénement antérieur a la base de I'expansionaté au Burkina Faso serait des vaccinations mjuéte réalisées dans les années précédentes leontredriose au Burkina
Faso et qui ont conduit & une forte pression dectiéh et I'apparition d’'une population clonale. Bénin, une opération du genre n'a jamais eu lisusouche du Bénin 2762_GgBn est la seule faisaniepde la population
clonale. Ceci pourrait s'expliquer par une répodsecette souche a un stress environnemental, ¢éefapaptation & un nouvel hote ou au mécanismeééfiense de I'hdte a travers des mutations tresleapPar ailleurs, les
souches de référence ERGA et ERWO (de la Guadeletge 'Afrique du Sud, respectivement) utilisfesnu’ici dans des essais vaccinaux et qui ont réam faible pouvoir de protection se retrouventsda population en
stase aénoraue

( Conclusion \

# Dans les régions ou il n'y a pas eu "action" ouetivention" extérieure, telle que les vaccinatioles,
populations cEhrlichia ruminantiumrestent stables.

# |a faible efficacité des souches génériques ERGEBRMVO pourrait s'expliquer par I'apparition pondtee
de nouvelles souches clonales.

# Cette faible efficacité ne pourrait étre levée dqoe par un suivi épidémiologique et un choix jiglix des
souches locales a partir desquelles on pourrajpgser un vaccin pour la sous-région, vaccin quaiser
“revisité" et "réajusté" régulierement grace ailémiologie moléculaire. W (v
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