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 Le virus respiratoire syncytial bovin (BRSV) est un virus appartenant au genre 
Orthopneumovirus au sein de la famille des Pneumoviridae (ICTV 2020). Le BRSV est une 
cause majeure des pathologies respiratoires bovines (BRD) et est responsable d’épidémies de 
maladies respiratoires hivernales, entrainant d’importantes pertes économiques pour 
l’industrie agricole. Le BRSV code pour 11 protéines virales dont la glycoprotéine 
d’attachement (G). Cette dernière présente un taux de mutation élevé et est couramment 
utilisée lors d’analyses phylogénétiques du BRSV. A ce jour, le BRSV est classé, en dix sous-
groupes (I à X). De récentes études réalisées dans différents pays (Italie, Croatie, Brésil et 
Japon) ont mis en évidence la circulation de nouvelles souches de BRSV (groupes VII à X) 
comprenant des mutations au sein de la région immunodominante. Dans ce travail, la diversité 
génétique des souches de BRSV circulant en Belgique, inconnue depuis la fin des années 
1990, a été étudiée. Nos analyses phylogénétiques ont révélé l'émergence et la circulation de 
souches de BRSV appartenant au sous-groupe VIII, comme observé ailleurs en Europe. La 
corrélation entre les isolats de BRSV circulant en Belgique et les caractéristiques 
épidémiologiques telles que l'âge, la race, la saisonnalité et la répartition géographique a 
également été analysée. La distribution spatio-temporelle des isolats de BRSV a été étudiée 
dans différents pays et devrait se poursuivre. La mise en place d'une surveillance moléculaire 
du BRSV dans différentes régions pourrait améliorer l'identification de nouveaux foyers, 
entraînant la mise en œuvre de mesures préventives visant à contrôler la maladie.  
 
 

 


