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L 
 
es infections aiguës des voies respiratoires sont la cause 

majeure de morbidité et de mortalité à travers le monde. Une 
variété de virus, telle que les virus influenza, le virus respi-
ratoire syncytial humain (VRS), les virus para influenza, les 
adénovirus, les rhinovirus et les coronavirus ont été associés 
à divers symptômes cliniques allant du simple rhume à des 
complications beaucoup plus sévères, comme la pneumonie. 
À l’aide des nouvelles techniques de biologie moléculaire, 
de nouveaux virus respiratoires ont été découverts au cours 
des dernières années. Parmi ceux-ci, on retrouve entre autre 
3 coronavirus (SRAS, NL63 et HKU1) et un paramyxovirus 
(métapneumovirus humain).

Depuis 1960, les infections causées par les coronavirus 
connus consistaient principalement en des infections au niveau 
des voies respiratoires supérieures et n’étaient pas associées à des 
complications sévères, telles que la pneumonie. Cependant, la 
découverte du SARS coronavirus en 2003 a démontré que cette 
famille de virus pouvait être responsable d’épidémies graves et 
engendrer un haut taux de mortalité suite à l’infection [1]. 
L’épidémie de SRAS a touché 29 pays à travers le monde où 
plus de 8 000 cas dont 800 décès ont été rapportés. L’origine 
du SRAS coronavirus proviendrait peut-être de la civette ou 
de la chauve-souris, car le virus se retrouve chez ces animaux. 
Toutefois, lorsque les génomes sont comparés, on observe une 
délétion génétique importante démontrant une modification 
du génome nécessaire à l’adaptation du virus chez un hôte 
différent. Depuis l’épidémie mondiale de 2003, aucun autre 
cas de SRAS n’a été rapporté.

Suite à la découverte du SRAS, le coronavirus NL63 fût 
décrit pour la première fois en 2004 par un groupe néerlandais 
[2]. Celui-ci a été initialement rapporté chez un jeune enfant 
de 7 mois présentant une bronchiolite et une conjonctivite. 
L’incidence du NL63 à travers le monde est d’environ 2-8 % 
et il possède une distribution principalement hivernale.  
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Les infections associées à ce virus sont généralement des infec-
tions des voies respiratoires supérieures autant chez l’adulte 
que chez l’enfant, mais des bronchiolites et des pneumonies 
peuvent parfois aussi être retrouvées.

Finalement, c’est en 2005 que le dernier des coronavirus 
a été identifié [3]. Le HKU1 a été rapporté pour la première 
fois à Hong Kong chez une personne âgée de 71 ans atteinte 
de pneumonie. Ce virus est associé à des pneumonies plutôt 
qu’à des infections des voies respiratoires supérieures et 
son incidence est moins importante que le NL63 (environ  
2-4 % des cas d’infection). Sa distribution est autant hivernale 
que printanière et il s’agit d’un virus qui est difficile à faire 
croître en culture cellulaire, les effets cytopathiques sont non-
apparents.

Dans la famille des paramyxovirus, le métapneumovirus 
humain (hMPV) est le dernier à avoir été identifié. Suite à son 
premier rapport en 2001 [4], ce pathogène viral a été rapporté 
comme étant une cause importante d’infections aiguës des 
voies respiratoires, telles que des bronchiolites et des bron-
chites ainsi que des pneumonies chez les jeunes enfants, les 
personnes âgées et les individus immunosupprimés. Le hMPV 
est considéré comme l’un des pathogènes respiratoires majeurs 
chez le jeune enfant, après le VRS. Ce virus est aussi associé à 
5 à 10 % des cas d’hospitalisations pour des infections aiguës 
des voies respiratoires pour ce même groupe d’âge.

Lorsqu’un nouveau pathogène important est découvert, 
il est nécessaire de développer des modèles animaux afin de 
caractériser la pathogénèse associée à l’infection et de valider 
différentes modalités thérapeutiques. En ce sens, la souris 
Balb/c a été décrite comme étant un bon modèle pour le 
hMPV [5]. Ce dernier a d’ailleurs permis de décrire que 
cette infection est associée à une forte réplication virale et 
à une importante inflammation pulmonaire associée à une 
obstruction des voies respiratoires. Il a aussi été démontré que 
ce virus peut persister pendant plusieurs semaines au niveau 
pulmonaire et favoriser le développement d’hyperréactivité 
bronchique à long terme.

En conclusion, malgré le fait que plusieurs nouveaux 
virus respiratoires aient été découverts dans les dernières 
années, on ne retrouve encore aucun agent microbien dans 
12-39 % des études portant sur l’étiologie des infections 
des voies respiratoires inférieures. Cela laisse donc place à la 
découverte de nouveaux agents microbiens, et pour se faire, 
de nouvelles méthodes d’analyses moléculaire à grande échelle, 
telles que la réaction PCR aléatoire ou consensus, le séquençage 
à grande échelle des outils bioinformatiques devraient faciliter 
le processus de découverte.
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