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Le virus 

Source : Freitas; Tavarès 2016 

▪ Les virions du virus de 
la peste porcine 
africaine ont une
structure multicouche

▪ Plus de 50 protéines 
sont incluses dans le 
virion 

▪ Les protéines à la 
surface de la particule 
virale sont des cibles 
pour la protection 
médiée par les 
anticorps

▪ La principale protéine 
de capside est utilisée 
dans divers tests de 
diagnostic (VP72/73)

Gros virus à ADN double brin

Taille : 170 – 190Kbp selon la 
souche virale

Génome 

environ 151-167 gènes pour 
113 protéines (fonction et 
structure)

Gènes 

Aucun vaccin homologué
disponible

Contrôle



La maladie 

▪ Les cas aigus de peste
porcine africaine
peuvent entraîner une
mortalité de 100 % 

▪ Certains porcs 
développent des 
formes subaiguës ou 
chroniques de la 
maladie 

▪ La virémie se 
développe en
2-4 jours après 
infection 

▪ Les animaux gravement 
infectés meurent 
souvent avant de 
développer des 
anticorps 

Source : https://asf-referencelab.info/ 



Diagnostic 

Signes cliniques 
Lésions 
Échantillonnage et expédition 

Diagnostic clinique 

Réaction en chaîne par 
polymérase (PCR) 
Séquençage 
Analyse phylogénétique 

Tests moléculaires 

ELISA compétitif 
Test d'immunoblotting
Pen-side Test pour Détection AC 

Détection d'anticorps 

Exemples de materiel 
biologique
▪ Rate, ganglions 

lymphatiques, reins 

▪ Sérum 

▪ Plasma 

▪ Sang EDTA 

▪ Jus de viande 

▪ Le sang total 

Contacter le laboratoire de 
référence de l'OIE pour 
obtenir de l'aide et la 
confirmation des résultats 
des tests 



Diagnostic clinique 

La source : FAO 

Source : FAO 

▪ Les porcs sont 
visiblement faibles avec 
de la fièvre et se 
blottissent pour rester 
au chaud 

▪ Diarrhée sangunolante
et zones hyperémiques
sur la peau du cou, de 
la poitrine et des 
extrémités. 

▪ Cyanose au bout des 
oreilles 

▪ Lésions nécrotiques sur 
la peau de l'abdomen, 
du cou et des oreilles 



Diagnostic clinique 

La source : FAO 

Source : FAO 

▪ Mousse dans la trachée
due à un œdème
pulmonaire sévère

▪ Ganglions 
lymphatiques gasto-
hépatiques
hémorragiques

▪ Rein hémorragique

▪ Pétéchies sur le cortex 
du rein 

▪ Hypertrophie de la 
rate: splénomégalie



Tests moléculaires 
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▪ La PCR est utilisée pour 
confirmer la suspicion de 
signes cliniques basés sur 
la PPA 

▪ Les échantillons de tissus, 
de sang total et de sérum 
peuvent être testés par 
PCR

▪ Les PCR conventionnelles
pour la peste porcine 
africaine ciblent une 
région conservée du gène 
P72 

▪ Le séquençage est souvent 
utilisé pour confirmer les 
résultats ambigus obtenus 
par PCR conventionnelle. 

PCR conventionnelle 

PCR phylogénétique PCR diagnostique 



Tests moléculaires 
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▪ La PCR en temps réel a 
largement remplacé la 
PCR conventionnelle 
comme méthode 
préférée pour le 
diagnostic de la PPA 

▪ Plusieurs kits de test 
commerciaux, basés sur 
la technologie TaqMan®, 
sont disponibles 

▪ La PCR en temps réel est 
plus sensible et 
spécifique que la PCR 
conventionnelle 

Spécificité - 99,14% 

Sensibilité - 98,67% 

PCR en temps réel 

https://www.youtube.com/watch?v=EaGH1eKfvC0 

PCR en temps réel - Animation simple de base 

https://www.youtube.com/watch?v=EaGH1eKfvC0


Tests moléculaires 
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▪ Classe les virus en 
génotypes en fonction de 
la séquence du gène P72 

▪ 24 génotypes ont été 
décrits 

▪ L'analyse phylogénétique 
peut être utilisée pour 
retracer l'origine possible 
d'une épidémie et pour 
suivre la propagation 

▪ L'analyse phylogénétique 
doit être interprétée 
avec les informations 
épidémiologiques 

Analyse phylogénétique 
CAM/1/02 

CAM/4/85 

GHA/1/02 

LIS/60 

NIG/1/01 

ANG/70 

IC/2/96 

BEN/1/97 

SPEC/205 

SPEC/209 

Mkuzi/79 

je 

MOZ/1/02 

MOZ/1/05 

LUS1/93 

MOZ/2/02 

MOZ/1/03 

II 

RSA/5/95 

SPEC/257 

RSA/3/03 

RSA/Bains chauds 
III 

MOZ/1979 

MAL/1/02 

MOZ/1960 

Tengani/62 
V 

MOZ/8/94 

SPEC265 

MOZ/1/94 VI 
RSA/3/04/ 

RSA/phacochère 

RSA/1/99/W IV 
RSA/2/96 

RSA/2/03 

RSA/3/96 

RSA/1/04 

XIXe 

Lilie 

RSA/1/95 XX 
XIII RSA/1/03 

RSA/4/95 

RSA/1/98 

SPEC/154 
VII 

XIV NYA/12 

TAN/2/03 

TAN/1/03 XVI 
XV TAN/1/01 

XIII SOMME/14/11 

XII MZI/1/92 

XI CAB/6/2 

MCH/1/89 

MCH/3/89 

BAN/1/91 

DED/1/89 

LIL/20/2 

DOWA 

CHJ/1/89 

KLI/2/88 

PHW/1/88 

TMB/1/89 

VII 

UGA/1/95 

KEN/5/01 IX 
BUR/1/84 

BUR/1/90 

Kénya/50 X 
100 

79 

74 

57 

91 

0,005 



Tests moléculaires 
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Analyse phylogénétique 
PPA en Afrique du 
Sud 

▪ Cinq souches 
génétiquement distinctes
de la PPA ont été isolées 
à partir de cas cliniques 
de la maladie en dehors 
de la zone de contrôle 
depuis 2016. 

▪ Cela suggère qu'il y a eu 
au moins 5 introductions 
indépendantes du virus. 

▪ Les sources exactes des 
souches restent 
inconnues. 
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Caractérisation des souches 

Analyse phylogénétique
Côte-d’Ivoire

Résultats et Discussion

Souches 

appartiennent  au 

génotype I, 
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Arbre phylogénétique du gène B646L des

isolats de la PPA de San Pedro. Les

douze séquences produites au cours de

cette étude (ICI-MG / 14/1, ICI-MG /

14/2 et ICI-SP / 14/1 à ICI-SP / 14/10)

sont classées dans le génotype I.

Caractérisation des souches virales de l’épizootie de San Pedro

Résultats et Discussion
Origine de l’épizootie de San Pedro



KG2 2017 A02
KG3 2017 A03
KG1 2017 A01
KT3 2018 A06
KT2 2018 A05
KT1 2018 A04
NK3 2019 A27
NK2 2019 A26
NK1 2019 A25
BQ3 2019 A21
BQ2 2019 A20
BQ1 2019 A19
BG3 2019 A12
BG2 2019 A11
BG1 2019 A10
BF3 2019 A24
BF2 2019 A23
BF1 2019 A22
GU3 2019 A18
GU2 2019 A17
GU1 2019 A16
SB3 2020 A30
SB2 2020 A29
SB1 2020 A28
GG2 2020 A32
GG1 2020 A31

Nig (KT150878)
Nig (KT150895)
Nig (KT150898)
Nig (KT961331)
Ang72 (FJ174378) G1
ANG/70 (AF301542) G1
IC-MDG/14/1
IC-SP/14/1
ANG 2011/01 (JX310041)
BEN/1/97 (AF302816)
Burkina Faso/09 (KT368178)
Cam 2009/02 (JX310034)
CAM/82 (AF301544)
CV97 (FJ174380)
Togo/09 (KT368176)
IC96 (FJ174379)
Ghana/09 (KT368177)

Genotype I

Genotype XVII
MOZ 12/2006 (KY353991)
MOZ 9/2006 (KY353988)

BK1 2021 A33
BK2 2021 A34
BK3 2021 A35

Georgia/2007 (AM999764) G2
MAD/1/98 (AF270706) G2
MOZ-60/98 (AY274455) G2
MOZ/2002/2 (AY351518) G2
LUS93/1 (AY351563) G2

Genotype II

NAM/1/95 (DQ250122) G18
Genotype V
Genotype VI

Genotype VII
SPEC/245 (DQ250117) G22

Genotype XXI
Genotype XXIV

Genotype III
Genotype XX

RSA/1/99/W (AF449477) G4
Genotype XIX

NYA/12 (AY351555) G14
Genotype XV

Genotype XVI
SUM/1411 (AY351542) G13

Genotype XII
KAB/62 (AY351522) G11

Genotype VIII
Genotype XXIII

Genotype IX
Genotype X

99

98

92

87

96

78
86

70

9886

100

87

71

87

70

82

0.005

Neighbour‐joining tree, of the partial p72 gene, showing the
genetic relationships between the ASF outbreak isolates from
Ivory coast and representatives of the known ASFV genotypes.
The evolutionary distances were computed using the Maximum
Composite Likelihood method. Only the bootstrap values
greater than 70 % are shown. The isolates from this study are
highlighted in green (GI) or red (GII) triangles.

Analyse phylogénétique – Evolution 

Côte-d’Ivoire - 2021

p72



IC-MDG/14/2
KG3 2017 A03
Malta (FJ174419) GIa
IC-SP/14/2
Haiti (FJ238536) GIa
E70 (FJ174389) GIa
E75 (FJ174394) GIa
OURT 88/3 (AM712240) GIa
Brazil78 (FJ238535) GIa
ANG70 (EU874327) GIa
Nig (KT961350)
Nig (KT150962)
Nig (KT150960)
Nig (KT150945)

GG1 2020 A31
GG2 2020 A32
SB1 2020 A28
SB2 2020 A29
SB3 2020 A30
BQ1 2019 A19

Co62 (FJ174387) GIa
BQ2 2019 A20
BG1 2019 A10
BG2 2019 A11
BG3 2019 A12
BF1 2019 A22
BF2 2019 A23
BF3 2019 A24
GU1 2019 A16
GU2 2019 A17
GU3 2019 A18
NK1 2019 A25
NK2 2019 A26
NK3 2019 A27
KT1 2018 A04
KT2 2018 A05
KT3 2018 A06
KG1 2017 A01
KG2 2017 A02
BQ3 2019 A21

GIa

GIb
GIb
GIb
GIc

GId

Genotype I

MAD198 (KC662387) GII
BK1 2021 A33
BK2 2021 A34
BK3 2021 A35

Genotype II

Genotype IV
Genotype XXI

Genotype XXa
Genotype XXb

Genotype III
Genotype XXII

Genotype V
Genotype X
Genotype IX

Genotype XXIII
Genotype XV

Genotype XIII
Genotype XI

Genotype XIV
Genotype XVII

Genotype XVIII
Genotype XVI99

100

100

100

100

96

99

100

85

87

9991

95

81

98

0.05

Minimum Evolution tree, based on the full p54 gene, showing the
genetic relationships between the ASF outbreak isolates from
Ivory coast and representatives of the known ASFV genotypes.
The evolutionary distances were computed using the Kimura
2‐parameter method. Only the bootstrap values greater than 70
% are shown. The isolates from this study are highlighted in
green (GI) or red (GII) triangles.
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Analyse phylogénétique – Evolution 

Côte-d’Ivoire - 2021



Tests sérologiques 
▪ La sérologie est utilisée pour la 

surveillance à grande échelle en 
raison de sa simplicité et de son 
coût relativement faible. 

▪ Les anticorps de la PPA 
apparaissent à partir de J10 à J14 
jours après l'infection et persistent 
pendant plusieurs années.

Puisqu'il n'existe pas de vaccin contre la 
peste porcine africaine, la présence 
d'anticorps contre la PPA est toujours 
révélatrice d'une infection.

Dans les infections suraiguës et aiguës, 
les porcs meurent souvent avant que les 
anticorps ne deviennent détectables. 



Tests sérologiques 

▪ La sérologie est utilisée pour la 
surveillance à grande échelle en raison de 
sa simplicité et de son coût relativement
faible.

▪ Les anticorps PPA apparaissent à partir de 
J10 à J14 jours après l'infection et 
persistent pendant plusieurs années 

▪ Puisqu'il n'existe pas de vaccin contre la 
peste porcine africaine, la présence 
d'anticorps contre la PPA est toujours 
révélatrice d'une infection 

▪ Dans les infections peraiguës et aiguës, 
les porcs meurent souvent avant que les 
anticorps ne deviennent détectables.

Dosages immuno-enzymatiques (ELISA) 



Tests sérologiques 

▪ Plusieurs kits ELISA commerciaux 
sont disponibles 

▪ L'ELISA compétitif peut être 
utilisé pour plusieurs espèces, y 
compris les phacochères 

Sensibilité - 88% 

Spécificité - 97% 

▪ Le sérum positif doit être 
confirmé par immuno-blotting 

▪ Des tests Pen-side (Test rapide) 
basés sur la technologie du flux 
latéral sont disponibles, mais
leur utilisation en Afrique du Sud 
n'a pas été entièrement validée.

Source: Li et al., Talanta, Volume 219, 2020 

Test côté stylo pour la détection des anticorps de 

la peste porcine africaine 

https://www.youtube.com/watch?v=LbdRBf1imKo 

INgezim PPA COMPAC 

https://www.youtube.com/watch?v=LbdRBf1imKo


Isolement des virus 

▪ Le virus de la PPA est isolé
à l'aide de cultures de 
cellules primaires sensibles 
d'origine porcine 

▪ Le virus de la PPA produit 
une réaction 
d'hémadsorption (HAD) 
due à l'adsorption des 
globules rouges, formant 
des "rosettes" 

▪ Toutes les souches virales
de la PPA ne provoquent 
pas d'hémoabsorption, ce 
qui nécessite que les 
résultats de l'isolement du 
virus soient confirmés à 
l'aide de tests moléculaires 

Hémadsorption 

source : https://asf-referencelab.info/ 

(A) Cellules faussement infectées (B) Effet cytopathique (C) Hémadsorption 

Source : Mazur-Panasiuk et al. Représentant Sci. 14 mars 2019;9(1):4556. 
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Performance du papier filtre Whatman 3MM pour le diagnostic de la PPA. 

Papier filtre  utilisé avec succès 

• Test sérologique (ELISA).

• Détection moléculaire par la PCR Conventionnelle 

et Temps Réel

• Isolement viral

▪L’originalité de cette étude,  la détection d'anticorps spécifiques de la PPA utilisant 

un kit ELISA commercial conçu à l'origine pour le sérum

▪ PCR directe sans l’étape d’extraction



Diagnostic de la PPA en un coup d'œil 




