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RESUME

Les maladies virales des plantes représentent une des contraintes majeures pour la production
agricole et la sécurité alimentaire en République Démocratique du Congo (RDC). Malgré leur
importance économique et phytosanitaire, les données relatives aux virus phytopathogénes
présents dans e pays demeurent fragmentées, anciennes et souvent basées sur des nomenclatures
dépassées. Ce mémoire a eu pour objectif de contribuer a une meilleure connaissance et
surveillance des maladies virales des plantes en RDC a travers le développement d’une base de
données centralisée, normalisée et exploitable des informations collectées sur virus
phytopathogénes rapportés dans le pays, qui relie I’ancienne nomenclature aux standards

taxonomiques actuels définis par I'ICTV.

Une revue bibliographique approfondie a été réalisée a partir d’articles scientifiques, rapports
ainsi que d’anciennes base des données virologiques a permis de recenser 71 virus
phytopathogenes identifiés ou suspectés en RDC, repartie au sein de 19 familles virales et 30
genres distincts. Parmi ces virus, 70 especes sont officiellement reconnues par 'ICTV tandis
qu’une espeéce récemment décrite, Cassava Congo cheravirus, demeurer en cours de validation
taxonomique.

Les résultats montrent une prédominance des familles Potyviridae et Geminiviridae, reflétant
I’importance des virus transmis par les insectes vecteurs dans les agroécosystémes tropicaux.
Les cutures les plus affectées sont principalement le manioc (Manihot esculenta), le bananier
(Musa spp.) et le tabac (Nicotiana tabacum). L’analyse des vecteurs met en évidence le role
majeur de Bemisia tabaci dans la dissémination des virus recensés. La transmission végétative
constitue le principal mode de propagation observé, suivie par la transmission mécanique ce
qui constitue un facteur clé de la propagation et de maintien des infections virales dans les
systemes de production, rendant leur gestion particulieérement complexe.

Dans le cadre de cette étude, une plateforme web dénommée « Mlinzi », accessible via
www.mlinzidata.com, a été développée afin de centraliser et valoriser les données collectées.
Cette plateforme permet la consultation des informations taxonomiques, biologiques et
épidémiologiques relatives aux virus des plantes présents en RDC et dans les pays voisins.

Par ailleurs, une analyse régionale a permis d’identifier 45 virus phytopathogénes déja signalés
dans les pays voisins mais non encore rapportés officiellement en RDC. La présence de vecteurs
communs, les échanges transfrontaliers de matériel végétal et les conditions agroécologiques
favorables suggerent un risque d’introduction de ces virus sur le territoire national.

Ce travail constitue ainsi une contribution importante a la surveillance phytosanitaire, a la
connaissance de la diversité virale et au développement d’outils numériques de gestion des
maladies virales des plantes en République Démocratique du Congo.

Mots-clés : Virologie végétale, base de données, facteurs des risques, surveillance
phytosanitaire.


http://www.mlinzidata.com/

ABSTRACT

Plant viral diseases represent one of the major constraints to agricultural production and food
security in the Democratic Republic of the Congo (DRC). Despite their economic and
phytosanitary significance, data on plant viruses present in the country remain fragmented,
outdated, and often based on obsolete nomenclatures. The objective of this thesis was to
contribute to a better understanding and surveillance of plant viral diseases in the DRC through
the development of a centralized, standardized, and usable database of information collected on
plant pathogenic viruses reported in the country, linking the old nomenclature to current
taxonomic standards defined by the ICTV.

A comprehensive literature review based on scientific articles, reports, and historical virological
databases identified 71 plant pathogenic viruses either confirmed or suspected in the DRC,
distributed across 19 viral families and 30 distinct genera. Among these viruses, 70 species are
officially recognized by the ICTV, while one recently described species, Cassava Congo
cheravirus, remains pending taxonomic validation.

The results show a predominance of the Potyviridae and Geminiviridae families, reflecting the
importance of viruses transmitted by insect vectors in tropical agroecosystems. The most
affected crops are primarily cassava (Manihot esculenta), banana (Musa spp.), and tobacco
(Nicotiana tabacum). Analysis of the vectors highlights the major role of Bemisia tabaci in the
dissemination of the identified viruses. Vegetative transmission is the primary mode of spread
observed, followed by mechanical transmission, which is a key factor in the spread and
persistence of viral infections in production systems, making their management particularly
complex.

As part of this study, a web platform called “Mlinzi,” accessible via www.mlinzidata.com, was
developed to centralize and make use of the collected data. This platform allows users to access
taxonomic, biological, and epidemiological information regarding plant viruses present in the
DRC and neighboring countries.

Furthermore, a regional analysis identified 45 phytopathogenic viruses already reported in
neighboring countries but not yet officially reported in the DRC. The presence of common
vectors, cross-border trade in plant material, and favorable agroecological conditions suggest a
risk of these viruses being introduced into the country.

This work thus constitutes an important contribution to phytosanitary surveillance, to
knowledge of viral diversity, and to the development of digital tools for managing plant viral
diseases in the Democratic Republic of the Congo.

Keywords : Plant virology, database, risk factors, plant health surveillance.
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I INTRODUCTION

1. Contexte

Le secteur agricole est I’un de plus important de I’économie de la République démocratique du
Congo (RDC), car elle occupe pres de 70 % de la population active et représente entre 20 % et
25 % du PIB national (Mukwa et al., 2014; Mulimbi et al., 2019 ; FAO, 2026). Les principales
cultures vivriéres du pays telles que le manioc (Manihot esculenta), la banane (Musa spp.), la
patate douce (I[pomoea batatas), le haricot (Phaseolus vulgaris) et le mais (Zea mays) jouent
un role crucial pour la sécurité alimentaire et les revenus des ménages (PNSA, 2010 ; Mulimbi
etal., 2019).

En parallele, d’autres cultures a vocation industrielle et commerciale occupent une place
stratégique dans 1’économie nationale, notamment le palmier a huile (Elaeis guineensis), le
caféier (Coffea spp.), I’hévéa (Hevea brasiliensis) et le quinquina (Cinchona spp.). Ces cultures
contribuent de maniére significative aux exportations agricoles et a I’approvisionnement des
industries agroalimentaires et pharmaceutiques (Madende et al., 1995).

Au-dela de ces systémes de production, la RDC se distingue également par une richesse
exceptionnelle en biodiversité, avec environ 10 000 a 11 000 espéces de plantes recensées, dont
une proportion importante d’espéces endémiques (Madende et al., 1995; Mbuyi, 2025). Cette
diversité constitue un réservoir génétique majeur, documenté notamment dans la Flore
d’Afrique centrale dans la fascicule de 2016, bien que les connaissances restent encore
incomplétes et en constante évolution (Geerinck & Sosef, 2016).

Cependant, la production est confrontée a de nombreuses contraintes biotiques, parmi lesquelles
les maladies virales occupent une place croissante actuellement (Gergerich & Dolja, 2006;
Kwibuka et al., 2026).

Les virus phytopathogenes, responsables de pertes de rendement considérables a 1’échelle
mondiale se manifestent souvent par une large gamme de symptdmes tels que la mosaique, la
chlorose, le rabougrissement, la nécrose ou la déformation des organes (Gao & Lozano-Duran,
2025). Ils sont souvent considérés incurables et difficile a éradiquer une fois installées dans la
plante, rendant la prévention, la détection précoce et la gestion intégrée essentielles (Gayrard,
2022). Les virus de plantes peuvent €tre transmis par des vecteurs qui peuvent étre des insectes
(pucerons, aleurodes, cicadelles...), des acariens, les plasmodiophoromycetes ou encore les
nématodes. Ils peuvent aussi étre transmis par le pollen, la semence, par voie mécanique ou par
des pratiques culturales comme la multiplication végétative (Singh et al., 2020 ; Casinga et al.,
2022).

Les maladies causées par les virus chez les plantes représentent une contrainte majeure pour
I’agriculture mondiale, avec des pertes économiques annuelles estimées a environ 30 milliards
de dollars américains (Jones, 2021). De plus, pres de la moitié (47 %) des agents pathogenes
responsables des épidémies émergentes et réémergences de maladies végétales dans le monde
sont des virus (Jones, 2021). Elles constituent ainsi une menace significative pour la sécurité
alimentaire et économique a I’échelle mondiale (Gao & Lozano-Durén, 2025).



La grande diversité agroécologique de la RDC favorise la présence d’un large gamme des virus
avec une prédominance des genres Potyvirus et des Begomovirus, cependant, le pays ne dispose
pas encore d’un systéme de surveillance virologique national intégré ( ICTV, s. d.; Mukwa et
al., 2014 ; Bisimwa et al., 2015).

En RDC, plusieurs épidémies virales majeures touchant des cultures ont été documentées,
soulignant ainsi I’amplitude et la persistance du risque phytosanitaire, compromettant les efforts
de lutte contre I’insécurité alimentaire (Kabemba et al., 2017; Mulimbi et al., 2019).

La mosaique africaine du manioc causée par un complexe de begomovirus (African cassava
mosaic virus/ Begomovirus Manihoti, East African cassava mosaic virus/ Begomovirus
manihotisafricaense et virus apparentés) qui est I’'une des maladies virales les plus
dévastatrices, entrainant des pertes de rendements pouvant atteindre 50 a 60% dans certaines
régions de production (Bisimwa et al., 2015; Casinga et al., 2021) et souvent aggravée par la
présence simultanée de la striure brune du manioc (Cassava brown streak disease) causée par
des Ipomovirus (Cassava brown streak virus/ Ipomovirus brunusmanihotis et Ugandan cassava
brown streak virus/ [pomovirus manihotis) observée dans 1’est du pays (Casinga et al., 2019).

Les bananeraies ne sont pas débarrassées de certaines de leurs menaces virales, notamment le
Banana bunchy top virus (BBTV)/ Babuvirus musae, facteur de nanisme et de stérilité (L. F. T.
Mukwa et al., 2016; Murhububa et al., 2021), et le Banana streak virus (BSV)/ Badnavirus
alphavirgamusae, un virus largement répandu qui est le plus souvent mis en relation avec des
infections latentes provoquées par des stress abiotiques ou des pratiques de culture inadaptées
(Fidan & Kog, 2019).

L’absence de diagnostic systématique, la faiblesse du réseau d’infrastructures de laboratoire et
I’absence de bases de données actualisées constituent des freins a la réponse face aux foyers
épidémiques. Par ailleurs, la circulation régionale de virus a travers les frontieres avec les pays
voisins (Angola, Ouganda, Rwanda, ...) ainsi que la présence de vecteurs des maladies virales
sur le territoire national accentuent sa vulnérabilité phytosanitaire (Bakelana et al., 2010 ;
Murhububa et al., 2021 ; Casinga et al., 2022).

Bien que plusieurs virus de plantes connus ou soupgonnés en RDC, les documents recensés
demeurent, pour la plupart, sporadiques, anciens ou encore exprimés via une terminologie non
normalisée. Dans plusieurs bases historiques, le cas de V.I.LD.E. (Virus Identification Data
Exchange), les noms d’usage n’ont pas ét¢ mis a jour. Au sein de I'ICTV (International
Committee on Taxonomy of Viruses), la taxonomie bien été mise a jour mais n’est parfois pas
en phase avec les réalités du terrain (Siddell et al., 2023 ; Rubino et al., 2025).

Cette situation crée une confusion dans l'identification, le suivi, le renseignement sur les virus
présents dans le pays. Il n’y a pas de référence nationale qui permette de relier les anciens noms
utilisés dans les publications locales a la nouvelle nomenclature. Ceci est un probleme qui rend
bien difficile la tache des chercheurs, des agronomes, phytopathologistes et institutions de
régulation.



En effet, ’absence de métadonnées localisées et le manque d’échantillons géoréférencés
mettent en échec la surveillance, rendant plus pressante 1’urgence de construire des bases de
données nationales ou régionales plus appropriées aux contextes agroécologiques congolais.

Dans ce contexte, le développement d’une base de données numérique apparait aussi comme
intéressant pour améliorer le systéme de surveillance, faciliter 1’acces, la consultation et la
valorisation des données sur les virus des plantes identifiés ou suspectés en République
démocratique du Congo.

2. Pertinence et intérét du sujet

Ce travail répond a un besoin urgent de normalisation et de centralisation des connaissances sur
les virus des plantes en RDC. La base de données contribuera a renforcer le systetme de
surveillance phytosanitaire et servir de références pour les chercheurs, les étudiants et les
institutions agricoles.

De plus elle facilitera la détection précoce et la gestion des foyers de virus émergents, tout en
soutenant la mise en place de stratégies de protection intégrées des cultures fondées sur des
données fiables et actualisées. De méme en reliant les données historiques aux données
standards taxonomiques modernes de I'ICTV, le projet favorisera non seulement
I’harmonisation scientifique des données virologique a I’échelle nationales et régionale mais
contribuera également a la récupération et a la valorisation d’informations anciennes déja
oubliées ou en voie de disparition.

Par ailleurs, la création d’une telle ressource contribuera a la biosécurité agricole en Afrique
centrale et en Afrique de I’Est, ou les échanges de matériel végétal et de semences sont fréquents
ce qui facilitera une coopération régionale, le partage des données normalisées, et soutiendra la
mise en place des politiques de quarantaine et de surveillance adaptées au contexte local.

Ce mémoire s’articule autour de plusieurs questions de recherche essentielles visant a éclairer
I’état actuel des connaissances virologiques agricoles en RDC. Cette étude cherche a répondre
a trois principales questions :

o Quels sont les virus phytopathogénes historiquement rapportés en République
Démocratique du Congo, et comment ceux-ci se rattachent-ils a la taxonomie actuelle
de I'ICTV ?

o Quelle est la distribution de ces virus selon les principales cultures-hotes et les régions
agroécologiques du pays ?

o Quels sont les virus phytopathogénes non encore signalés en République démocratique
du Congo, mais présents dans les pays voisins, et présentant un risque potentiel
d’introduction ?

. Quelles sont les principales lacunes dans la documentation virologique nationale, et
quelles priorités de recherche ou de surveillance en découlent ?

Ce travail est organisé en six chapitres. Aprés I’introduction, un état de 1’art est intégré au
chapitre II, suivie des objectifs de recherche au chapitre III, des matériels et méthodes au
chapitre 1V, des résultats au chapitre V et de leur discussion au chapitre VI. Une conclusion
générale finalisera ce travail.



II. ETAT DE L’ART

2.1 Importance des virus phytopathogénes dans les systemes agricoles

La virologie végétale est une discipline qui étudie les virus affectant les plantes, leur diversité,
leur mécanisme d’infection ainsi que leur impact agronomique et écologique (DPV, s. d.). Les
virus représentent 1’un des principaux agents pathogenes des cultures et sont responsables des
nombreuses maladies qui touchent la croissance, le développement et le rendement des cultures
a travers le monde (Gergerich & Dolja, 2006).

L’histoire de la virologie végétale remonte a la fin du 19°™ siécle, avec la découverte du
Tobacco mosaic virus (TMV)/ Tobamovirus tabaci, premier virus décrit comme agent causal
de la mosaique du tabac en 1898 (Roossinck, 2010; Wang et al., 2020). Le microbiologiste
néerlandais Martinus Beijerinck et le chercheur russe Dimitri Iwanowski enquétaient sur la
cause d’une mystérieuse maladie du tabac ce qui a marqué la naissance de la virologie en tant
que discipline scientifique (Roossinck, 2010 ; Randles & Ogle, 2015). Depuis la virologie s’est
considérablement développée et constitue aujourd’hui un domaine autonome de recherche et
innovation (Sabanadzovic et al., 2025).

Les infections virales se manifestent par une large gamme de symptdmes tels que la mosaique
foliaire, la chlorose, le rabougrissement, la nécrose ou la déformation des organes végétatifs et
reproducteurs (Gergerich & Dolja, 2006) causant des dégats irréversibles chez les plantes
cultivées beaucoup plus que les maladies bactériennes ou fongiques (Tatineni & Hein, 2023 ;
Gao & Lozano-Duran, 2025). Les pertes économiques dues aux virus de plantes peuvent étre
majeures, touchant directement la sécurité alimentaire, les revenus agricoles et le commerce
international (Tatineni & Hein, 2023). Prés de 50 % des maladies émergentes des plantes
seraient causées par des virus, qui sont inévitables ou ingérables (Dutta et al., 2022).

La lutte contre les virus repose donc principalement sur la prévention : utilisation de semences
certifiées, destruction de matériel végétal infecté, controle des vecteurs et adoption de pratiques
culturales adaptées(Gao & Lozano-Duran, 2025).

2.2 Caractéristique des virus de plantes

2.2.1 Caractéristique génomique et biologique

a. Structure du génome

La majorité des virus de plantes possedent un génome a ARN simple brin (ssRNA), le plus
souvent de polarité positive ou négative. Toutefois, on trouve aussi des génomes a ARN double
brin (dsRNA), des génomes a ADN simple brin (ssDNA) et double brin (dsDNA), bien que ces
derniers soient plus rares (Tatineni & Hein, 2023). Ils sont encapsidés dans une protéine
protectrice formant des particules virales de formes variées; filamenteuse (Potyvirus),
icosaédrique (Tombusvirus), bacilliforme (Badnavirus), ou encore isométrique (Gergerich &
Dolja, 2006; Randles & Ogle, 2015).

Si la majorité des virus de plantes sont considérés comme des virus dits ‘nus’, certains sont dits
‘enveloppés’ par une enveloppe lipidique (par exemple les Tospovirus, Rhabdovirus). La taille



du génome des virus des plantes varie généralement de 3 a 20 kilobase ce qui limite le nombre
de protéines codées (Gao & Lozano-Duran, 2025).

b. Spécificité des hotes

Chaque virus possede une gamme d’hoéte spécifique, allant de quelques espéces étroitement liés
et apparentées a plusieurs familles botaniques (Moury & Desbiez, 2020 ; McLeish et al., 2024).
Certains virus présentent un spectre tres large affectant aussi bien des plantes cultivées que des
plantes sauvages, jouant ainsi un réle dans la dynamique épidémiologique (Moury & Desbiez,
2020).

¢. Symptomes typiques

Les différents virus végétaux entrainent des symptomes spécifiques, parmi lesquels : chlorose,
mosaique, nanisme, déformation foliaire, nécrose, stries (Gao & Lozano-Duran, 2025). Ces
différentes manifestations sont en effet selon D’espéce de végétal hote, son stade de
développement et les conditions environnementales (Jiang & Zhou, 2023).

Parmi les manifestations les plus courantes, la mosaique foliaire constitue un des symptomes
emblématiques des infections virales. Elle se traduit par une alternance de zone vertes et
chlorotiques sur les feuilles, résultant d une perturbation de la synthése de la chlorophylle (Zhao
et al., 2016 ; Gao & Lozano-Durén, 2025). Ce type de symptdmes est notamment observé chez
des virus tels que Tobacco mosaic virus / Tobamovirus tabaci ou I’ African cassava mosaic virus/
Begomovirus manihoti.

La chlorose, correspondant a un jaunissement des tissus végétaux, est également fréquente et
traduit souvent une altération du métabolisme photosynthétique. Elle peut étre localisée ou
geénéralisée (Almasi et al., 2001).

Le nanisme constitue un autre symptome majeur, résultant d’une perturbation de croissance li¢e
a une altération des hormones végétales (Jiang & Zhou, 2023 ; Gao & Lozano-Duran, 2025).
Les plantes infectées présentent alors une réduction significative de leur taille, une diminution
de la biomasse et un retard de développement impactant le rendement agricole (Almasi et al.,
2001; Zhao et al., 2016).

Les virus peuvent induire des déformations morphologiques des feuilles et des organes, telles
que I’enroulement foliaire ou encore des anomalies dans la formation des fruits qui sont souvent
associées a des perturbations du développement cellulaire (Lecoq, 2012).

La nécrose, caractérisée par la mort localisée ou généralisée des tissus, peut apparaitre sous
forme de taches nécrotiques, de stries ou de 1ésions étendues pouvant conduire a la mort de la
plante (Lukanda et al., 2014 ; Isabirye et al., 2016). Certains virus provoquent également des
symptomes systémiques graves, notamment des flétrissements ou des dépérissements(Gao &
Lozano-Duran, 2025).

D’autres symptomes spécifiques incluent la présence de stries, de marbrures ou encore des
motifs annulaires (ringspots), souvent utilisés comme critére de diagnostiques (Gao & Lozano-
Durén, 2025). Par ailleurs, certaines infections virales peuvent rester asymptomatiques, chez
des hotes tolérants ou dans des conditions environnementales particulieres, ce qui complique



leur détection et favorise leur dissémination (Jiang & Zhou, 2023 ; Gao & Lozano-Duran,
2025).

2.2.2 Classification et Nomenclature

Les virus des plantes sont classés selon des critéres morphologiques, génomiques et
phylogénétiques établis par le Comité International de Taxonomie des Virus (ICTV). Cette
classification repose principalement sur la nature du génome viral (ARN ou ADN, simple ou
double brin), la polarité, le mode de réplication et les relations évolutives entre virus (/CTV,
s. d.; Lefkowitz et al., 2018; Simmonds et al., 2026).

Historiquement, la nomenclature des virus phytopathogénes reposait souvent sur des critéres
symptomatologiques ou sur la plante hote (Ex : Cassava mosaic virus, Banana bunchy top virus)
(Wang et al., 2020). Cependant, les avancées en biologie moléculaire ont conduit a une révision
profonde de cette nomenclature, avec I’introduction des noms latinisés normalisés (Adams et
al., 2017 ; Walker et al., 2021 ; Simmonds et al., 2026). Cette transition pose encore aujourd’hui
des difficultés, notamment dans les pays ou les données anciennes et les nouvelles coexistent
sans harmonisation. La classification des virus de plantes a connu une évolution majeure au fil
du temps.

a. Classification historique

Les premiers systémes reposaient principalement sur I’observation des symptomes causés sur
les plantes hotes (mosaique, jaunissement, rabougrissement), sur la morphologie des particules
virales observées au microscope électronique (isométriques, filamenteuses, bacilliformes) et
sur les propriétés biologiques comme le mode de transmission (mécanique, insectes vecteurs)
(Walkey, 1991). Ces criteres empiriques permettaient de distinguer les groupes de virus, mais
manquaient de précision et entrainaient de nombreuses confusions (Simmonds et al., 2017 ;
Letkowitz et al., 2018).

b. Classification moderne

Avec I’avenement de la biologie moléculaire et du séquencage, la taxonomie des virus a été
profondément révisée (DPV, s. d.). Aujourd’hui, le Comité international de taxonomie des virus
(ICTV) encadre la nomenclature et la classification officielles (ICTV, s. d.). Les virus sont
organisés en ordre, famille, sous-famille, genre et espéce, sur la base de criteres
phylogénétiques, de séquence génétique et de caractéristiques génomiques (Lefkowitz ef al.,
2018).

¢. Nomenclature binominale (réforme 2019 — actuelle)

Depuis 2019, I'ICTV a introduit une nomenclature binominale latine pour les espéces virales,
calquée sur le systeme utilis€ en biologie (/CTV, s.d.). Ainsi, chaque espece virale est
désormais désignée par un genre + épithéte spécifique (Simmonds et al., 2026). Par exemple,
I’African cassava mosaic virus (nom historique) est officiellement nommé Begomovirus
manihotis, reflétant a la fois son appartenance au genre Begomovirus et son hote de référence,
le manioc (Siddell et al., 2020; Zdenek, 2024).



Tableau 1 : Correspondance entre I’ancienne nomenclature et la nomenclature binominale ICTV (réforme 2019) des certains virus des plantes en RDC

RYMV

Genres Nouveau nom Ancien noms Abréviation | Nouveau nom Références

1 | Babuvirus Babuvirus musae | Banana bunchy top virus BBTV Babuvirus musae Mukwa et al., 2014

8 | Badnavirus | Badnavirus Banana streak GF virus BSGFV Badnavirus alphavirgamusae Mukwa et al., 2016 ; Fidan & Kog, 2019
alphavirgamusae

2 | Begomovirus | Begomovirus African cassava mosaic virus ACMV Begomovirus manihotis Bisimwa et al., 2012
manihotis

4 | Crinivirus Crinivirus Sweet potato chlorotic stunt virus | SPCSV Crinivirus ipomeae Carey et al., 1998 ; Rubabura & Bisusa, 2011
ipomeae

6 | Ipomovirus | Ipomovirus Cassava brown streak virus CBSV Ipomovirus brunusmanihotis Kwibuka, 2022
brunusmanihotis

3 | Mastrevirus | Mastrevirus Maize streak virus MSV Mastrevirus storeyi Thottappilly et al., 1998 ; Buyckx, 1962
storeyi

7 | Potyvirus Potyvirus Bean common mosaic virus BCMV Potyvirus phaseovulgaris Barhahakana et al., 2014
phaseovulgaris

5 | Sobemovirus | Sobemovirus Rice yellow mottle virus RYMV Sobemovirus RYMV Hubert et al., 2013




2.2.3 Mode de transmission

Le mode de transmission et de dissémination des virus des végétaux repose sur divers
mécanisme (Whitfield ef al., 2015). On distingue généralement deux grands types : la
transmission horizontale, d’une plante a une autre au sein d’une population (vecteurs, outils,
contact), et la transmission verticale, des plantes meéres aux descendants via les graines ou le
pollen (Garcia-Ordofiez & Pagan, 2024).

a. Transmission par vecteurs biologiques

La majorité des virus de plantes sont transmis par des organismes vecteurs qui assurent le
passage du virus d’un hote a un autre (Whitfield et al., 2015). Parmi ces vecteurs nous avons ;

Insectes piqueurs-suceurs : les pucerons (Aphididae), les aleurodes (Aleyrodidae) et les
cicadelles (Cicadellidae) représentent les principaux vecteurs. Par exemple, le Banana bunchy
top virus est transmis par le puceron Pentalonia nigronervosa, tandis que le Cassava mosaic
virus/ Begomovirus manihoti est disséminé par les aleurodes du genre Bemisia (Legg et al.,
2014).

Les plasmodiophorides : certains champignons du sol jouent un rdle essentiel comme vecteurs
de virus de plantes, en particulier dans les cultures de betteraves et de céréales. Ex Polymyxa
betae, vecteur exclusif du Beet necrotic yellow vein virus (BNYVV) / Benyvirus necrobetae,
agent causal de la rhizomanie, une des maladies les plus dévastatrices de la betterave (Decroés
et al., 2022) mais aussi Polymyxa graminis ; vecteur du Soil-borne cereal mosaic virus
(SBCMYV) / Furovirus cerealis, ainsi que d’autres virus affectant les céréales en Europe et en
Afrique.

Acariens : certains virus comme les Tospovirus sont véhiculés par les thrips, tandis que d’autres,
comme Wheat streak mosaic virus / Tritimovirus tritici, sont transmis par des acariens
Eriophyidae (Jiang & Zhou, 2023).

Nématodes : des genres tels que Xiphinema ou Longidorus transmettent les Nepovirus et
Tobravirus.

Les interactions virus-vecteur peuvent étre :

Non persistantes, lorsque le virus est acquis et transmis en quelques secondes a minutes (ex.
Potyvirus par pucerons), semi-persistantes quand le virus est retenu plus longtemps dans le
vecteur, souvent au niveau du stylet avant de pouvoir étre transmis par le vecteur ou encore
persistantes : persistantes circulatives : le virus circule dans le corps du vecteur sans s’y
multiplier ou encore persistantes propagatives : le virus se multiplie a I’intérieur du vecteur
(Rao et al.,, 2024).

b. Transmission mécanique

Certains virus sont disséminés par contact direct ou via des blessures mécaniques :
e Outils agricoles contaminés (sécateurs, machettes, couteaux de greffage).
e Manipulation des plants lors des travaux de désherbage ou de récolte.



o Contact feuille-feuille ou frottements par le vent, permettant I’entrée du virus a travers
des micro-lésions cuticulaires.
c¢. Transmission par propagation végétative

La multiplication végétative joue un réle crucial dans la dissémination des virus :

e Boutures et fragments de tiges : principale voie pour les virus du manioc (Cassava
mosaic virus / Begomovirus manihoti).

e Tubercules et rhizomes : dissémination des virus de la pomme de terre (Potato virus Y/
Potyvirus yituberosi) et de la patate douce.

o Greffage : utilis¢ parfois volontairement en expérimentation, mais responsable aussi de
la diffusion accidentelle de virus dans les vergers.

d. Transmission par les semences et le pollen

e Semences : certains virus persistent dans I’embryon ou 1’endosperme et infectent
directement la plante issue de la germination (ex. Cowpea mosaic virus / Comovirus
vignae).

e Pollen : des virus, comme le Prunus necrotic ringspot virus / llavirus PNRSV, sont
capables d’étre transmis par le pollen lors de la fécondation.

e. Facteurs influencant la transmission

o Conditions environnementales : humidité, température et densit¢ de plantation
influencent 1’activité des vecteurs et la survie du virus.

o Pratiques agricoles : usage de semences certifiées, rotation des cultures, désinfection
des outils.

o Diversité végétale : la présence de plantes sauvages réservoirs peut constituer une source
continue d’inoculum.

2.3 Bases de données de référence

2.3.1 VIDE (Virus Identification Data Exchange)

VIDE est I’une des premieres bases de données en ligne des virus (Brunt et al., 1996). 1l fournit
des descriptions et synonymes des virus des plantes connus jusqu’aux années 2000, mais elle a
disparu en ligne faute de suivi, de mise a jour et d’entretien (Plant Viruses Online - Home Page,
2009). Bien que non actualisée, elle reste utile pour retrouver les anciens noms encore présents
dans la littérature et aussi dans des rapports ou des publications datant d’avant la réforme
taxonomique de I’ICTV, mais surtout pour disposer d’un accés aux connaissances antérieures
sur les virus de plantes qui n’ont pas nécessairement été reprises ultérieurement.

Cette disparition illustre la problématique de la perte des ressources scientifiques numériques
non entretenues, entrainant avec elle une partie importante d’informations historiques et
taxonomiques qui ne sont pas toujours reprises dans les bases de données récentes. VIDE
constitue également une source importante d’acces a des connaissances historiques sur certains
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virus des plantes, dont les informations n’ont pas toujours été reprises dans les bases de données
modernes (Brunt et al., 1996).

Elle avait pour ambition de rassembler, sous une forme standardisée, les informations
disponibles sur les virus connus a cette époque sur noms et synonymes, les descriptions des
symptomes, les hotes principaux et secondaires, les modes de transmission, références
bibliographiques (Brunt et al., 1996; Plant Viruses Online - Home Page, 2009).

2.3.2 ICTYV (International Committee on Taxonomy of Viruses)

L’ICTV est I’autorité mondiale en matiére de classification et de nomenclature virale. Il définit
officiellement la taxonomie des virus selon des critéres phylogénétiques et moléculaires (ICTV,
s. d. ; Simmonds et al., 2017 ; Lefkowitz et al., 2018). Ses contributions majeures incluent :

e La publication réguliecre d’une Master Species List (MSL), qui attribue un identifiant
unique a chaque espece virale ;

e Lamise a jour annuelle des familles, genres et especes, reflétant les progrés en génomique
et phylogénie ;

e L’adoption, depuis 2019, d’'une nomenclature binominale latine pour les espéces virales,
alignée sur les conventions biologiques (par ex. African cassava mosaic virus —
Begomovirus manihotis).

L’ICTV est ainsi la référence incontournable pour toute recherche en taxonomie et
nomenclature virale (Lefkowitz et al., 2018). Toutefois, si elle décrit et présente les especes
virales reconnues aujourd’hui, elle ne permet pas de faire facilement le lien avec les noms
antérieurs de virus et les publications qui les concernent.

2.3.3 DPVweb (Descriptions of Plant Viruses)

DPVweb est une base développée par des virologistes anglais, qui souhaitaient mettre en ligne
les descriptions de virus qui avaient été publiées au sein de I’ Association of Applied Biologists
(AAB). Elle reste réguliérement mise a jour et constitue aujourd’hui I"une des ressources les
plus utilisées dans la recherche et I’enseignement (DPV, s. d.). Chaque virus y est décrit dans
des fiches détaillées comprenant :

o Structure du génome et organisation des protéines,
e Vecteurs et modes de transmission,

o Symptomes typiques et spectre d’hotes,

e Distribution géographique et impact agronomique.

DPVweb est particuliérement utile pour les chercheurs car elle combine rigueur scientifique et
accessibilité pédagogique (DPV, s. d.).

2.3.4 ViralZone (Université de Genéve, Swiss Institute of Bioinformatics)

ViralZone est une base interactive et didactique qui couvre 1’ensemble des virus, qu’ils infectent
les plantes, les animaux ou les bactéries (Hulo et al., 2011). Ses points forts résident dans les
schémas explicatifs (cycle viral, morphologie des particules, organisation génomique), les
fiches par familles et genres, et des informations sur les hotes, les vecteurs et les mécanismes
de transmission.
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Bien que généraliste, ViralZone consacre des sections spécifiques aux virus de plantes, ce qui
en fait un excellent outil complémentaire pour la formation et la vulgarisation scientifique (Hulo
etal, 2011).

2.3.5 PVDive - Plant virus diversity database

La PVDive est une base de données mise au point au début de I’années 2026, par le laboratoire
du Leibniz-Institut DSMZ (Deutsche Sammlung von Mikroorganismen und Zellkulturen
GmbH). Congue pour faciliter I’accés aux informations relatives aux virus des plantes, elle
repose sur les données curées du DSMZ, issues de sa collection physique des virus des végétaux
enrichies par des ressources externes constituant ainsi une source de référence fiable (PVDive,

s. d.).

C’est une plateforme en ligne consolidée combinant des informations taxonomiques,
biologiques, moléculaire et les ressources complémentaires externes référencées garantissant la
tragabilité et la qualité des données mises a disposition.

2.3.6 EPPO Global Database (European and Mediterranean Plant Protection
Organization)

La base de données mondiale de I’EPPO est une ressource de référence en maticre de
biosécurité et réglementation phytosanitaire (EPPO, 2026). Elle recense les organismes
nuisibles (insectes, champignons, bactéries, virus) qui font I’objet d’un suivi ou de restrictions
dans le commerce international (EPPO, 2026).

Pour les virus de plantes, I’EPPO fournit des informations essentielles comme le statut
réglementaire (quarantaine, alerte, émergent), la distribution géographique par pays, les especes
hotes connus et impact économique ainsi que des documents de référence pour la certification
phytosanitaire (Buyckx, 1962).

2.4 Impact économique et agricole des virus des plantes

Les virus constituent une contrainte majeure pour la production agricole mondiale, entrainant
des pertes de rendement pouvant dépasser 80 % dans certaines cultures stratégiques comme le
manioc en Afrique subsaharienne (Muhindo et al., 2020; Tatineni & Hein, 2023). Au-dela de la
productivité, la qualit¢ marchande est également affectée (fruits déformés, tubercules
rabougris), avec des répercussions socio-économiques importantes, en particulier pour les petits
exploitants (Venkataraman et al.,, 2024 ; Kwibuka et al., 2026). La présence de virus
réglementés limite en outre les échanges internationaux de matériel végétal, freinant la diffusion
de variétés améliorées (Venkataraman et al., 2024).

2.5 Gestion et surveillance des virus de plantes

La gestion des maladies virales repose essentiellement sur I’immunisation, la prévention et la
surveillance, puisqu’aucun traitement curatif direct n’existe pas pour les plantes infectées
(Rubio et al.,, 2020). Les mesures incluent 1’utilisation de semences certifiées, la destruction du
matériel infecté, le controle des vecteurs et I’adoption de pratiques culturales appropriées
(Rubio et al., 2020; Soni et al., 2024).
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Les outils de diagnostic moléculaires et sérologiques (ELISA, PCR/qPCR) ont
considérablement renforcé la détection, tandis que le séquengage haut débit (NGS) permet
aujourd’hui d’identifier de nouvelles especes virales méme en 1’absence de symptomes
(Cassedy et al., s. d.; Datta et al., 2015). Les bases de données et programmes de cartographie
contribuent a suivre la distribution des virus et a orienter les stratégies phytosanitaires (EPPO,
2026).

Enfin, la recherche actuelle s’oriente vers la sélection de variétés résistantes, y compris par
biotechnologie (ex. CRISPR/Cas9), et 1’élaboration de méthodes intégrées adaptées aux
contextes locaux (Chardes, 2018).

2.6 Enjeux spécifiques pour la République Démocratique du Congo

La RDC possede un potentiel agricole exceptionnel, mais ce potentiel demeure largement sous-
exploité. L’agriculture, essentiellement familiale et pluviale, représente prés de 70 % de
I’emploi national et environ 20 % du PIB (Mulimbi et al., 2019; Trade.gov, 2024). Sur les 80
millions d’hectares de terres arables disponibles, seuls 10 millions sont effectivement cultivés
(ANAPI, s. d.; Mulimbi et al., 2023). Les exploitations, de petite taille (en moyenne 1,5 ha),
sont dispersées et peu mécanisées, reposant principalement sur des outils manuels. Les cultures
vivriéres dominent largement le paysage agricole, avec le manioc, le mais, le riz, la banane
plantain, la patate douce et le haricot comme principales denrées (Mulimbi et al., 2019). A coté
de ce vivrier, quelques cultures de rente comme le café, le cacao, I’huile de palme et le
caoutchouc conservent une importance économique régionale mais peinent a retrouver leur
dynamisme historique (Karume et al., 2022).

Les conditions agroécologiques du pays, extrémement variées, offrent des possibilités de
production étendues. Le territoire s’étend sur plusieurs zones agro-écologiques ; équatoriale
humide, tropicale humide, savanicole et montagnarde avec une température moyenne entre 24
et 25°C et des précipitations comprises entre 800 et 2 000 mm/an selon les régions (FAO, 2005;
Karume et al., 2022). Les sols, généralement ferralitiques ou latéritiques, présentent des
contraintes de fertilité, notamment une faible teneur en matiére organique et une acidité
marquée (FAO, 2005). Malgré ces conditions naturelles favorables, la production nationale
reste limitée par plusieurs facteurs : faible acces aux intrants, insuffisance d’infrastructures
rurales, instabilité dans certaines régions, faible mécanisation, et déficit de formation technique
(MinEDD, 2019 ; Karume et al., 2022). Ces contraintes contribuent a maintenir une productivité
faible et une dépendance accrue aux importations pour certaines denrées comme le mais et le
riz.

La RDC fait face a des défis particuliers en matiere de virologie végétale, liés a sa diversité
écologique, a ses systemes agricoles et au manque d’infrastructures de surveillance (MinEDD,
2019).

2.6.1 Diversité des virus signalés en RDC

Récemment, plusieurs études, quoique dispersées, ont révélé la présence d’une grande diversité
de virus qui affectent les cultures en RDC.

En ce qui concerne le manioc, on rencontre sur cette culture des virus de la mosaique du manioc,
a savoir le African cassava mosaic virus (ACMV) et I’East African cassava mosaic virus
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(EACMV), responsables de la mosaique africaine du manioc, une maladie largement répandue
de ce tubercule, capable d’entrainer des pertes allant jusqu’a 90 % des rendements dans les
zones fortement infectées (Bisimwa et al., 2012, 2015 ; Muhindo et al., 2020 ; Casinga et al.,
2021). On y retrouve aussi le virus de la striure brune du manioc et de ses variantes le Cassava
Brown Streak virus et Ugandan Cassava Brown Streak (Casinga et al., 2019). On y retrouve
aussi des nouveaux virus récemment identifié¢ ; c’est le cas de deux ampelovirus (Manihot
esculenta-associated virus 1 et Manihot esculenta-associated virus 2) (Kwibuka et al., 2021) et
mais aussi le Cassava Congo cheravirus (Kwibuka et al., 2026)

Pour le bananier, les principales causes d’infections sont dues respectivement au Banana
bunchy top virus (BBTV) avec les symptomes du rabougrissement et au Banana streak virus
(BSV) correspondant au striage des feuilles ( Mukwa et al., 2016 ; Fidan & Kog, 2019).

D’autres cultures d’intérét alimentaire et économique sont touchées, notamment la patate douce
qui héberge le Sweet potato feathery mottle virus (SPFMV) (Rubabura & Bisusa, 2011), ou
d’autres especes de complexes viraux, le haricot qui est sensible au Bean common mosaic virus
(BCMV) et le mais qui est exposé a des virus comme le Maize streak virus (MSV) ou le Maize
lethal necrosis virus (MLNV) (Barhahakana et al., 2014; Lukanda et al., 2014; Mbega et al.,
2016; Mhlanga et al., 2024; Ngombo, 2024).

Bien qu’il y ait une reconnaissance accrue de ces agents pathogenes, les données disponibles
concernant leur distribution géographique, leurs vecteurs, leurs hotes secondaires et leurs
impacts en termes économiques sont lacunaires et vieillies (MinEDD, 2019).

2.6.2 Problemes liés a I’ancienne nomenclature dans la littérature congolaise

Dans le domaine de la documentation et de I’analyse des virus végétaux en République
Démocratique du Congo, un des principaux enjeux reste la coexistence de différents systeémes
de nomenclature, souvent issus d’anciennes bases de données ou de publications non
harmonisées, qui prennent une place prépondérante dans les travaux scientifiques.

De nombreuses especes virales étaient encore désignées comme souche, avant la réforme de
2019, par des noms empiriques ou descriptifs (comme East African cassava mosaic Uganda
variant), sans aucun lien apparent avec la nomenclature taxonomique officielle relevant de
I'ICTV (Allado et al., 2024).

Or cette diversité de dénominations crée la confusion dans la littérature scientifique, rend
difficile la comparaison entre études et contribue a rendre I’inventaire national d’especes virales
globalement incohérent (Lefkowitz et al., 2018).

De plus, plusieurs travaux antérieurs s’appuient sur des bases de données obsoletes, comme le
VIDE qui ne correspond pas a la nomenclature binomiale latine en cours (Siddell et al., 2020 ;
Aranda & Gibbs, 2022).

2.6.3 Facteurs de risque en RDC

La persistance et la propagation des virus phytopathogeénes en République Démocratique du
Congo (RDC) sont favorisées par différents facteurs, dont la diversité agroécologique du pays
(ces zones tropiques humides, savanes, foréts denses, zones de hautes altitudes.) qui offrent des
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conditions variées propices au développement d’une large gamme de pathosystémes, et
permettant ainsi la cohabitation de différents hotes et vecteurs, facilitation 1’adaptation et la
diversification des virus végétaux (Muengula-Manyi et al., 2012 ; Monde et al., 2021).

Quant a présent, les échanges transfrontaliers avec les pays voisins (Ouganda, Rwanda,
Burundi, Congo-Brazzaville, Angola, Zambie) sont un autre facteur aggravant, a travers la
circulation du matériel végétal (notamment le manioc, la banane, le haricot, le mais), souvent
sans un contréle phytosanitaire rigoureux (Mamba, 2019). Ces échanges non réglementés
augmentent le risque d’introduction d’un nouveau virus ou d’une nouvelle souche exotique ou
recombinante.

Les pratiques culturales locales contribuent également a la dissémination des pathogenes.
L’utilisation fréquente de boutures non certifiées, la polyculture traditionnelle et la faible
mécanisation des exploitations agricoles font du terrain un milieu propice pour la transmission
mécanique et végétative des virus (Bisimwa et al., 2012; 2019).

Notons qu’enfin, le manque de systémes de surveillance phytosanitaire centralisés reste un
obstacle majeur. Cela concerne non seulement 1’absence de laboratoires spécialisés a grande
échelle, mais aussi la faible coordination entre les structures nationales telles que 1I’Institut
National pour I’Etude et la Recherche Agronomiques (INERA), le Service National de
Semences (SENASEM), et entre ces derniers et les organisations internationales. Ces aspects
limitent donc considérablement la possibilité¢ de détection, de suivi et de réponse rapide aux
épidémies virales (Wahome, 2025).

Ainsi, ’ensemble de ces facteurs souligne la nécessité de développer un outil intégré, tel qu'une
base de données centralisée et normalisée, permettant d’améliorer la connaissance, la
surveillance et I’anticipation des risques liés aux virus phytopathogénes en RDC.

Tableau 2 : Synthése des principaux virus des plantes en RDC, vecteurs associés et facteurs de risque

Virus Culture Vecteur Facteurs de risque | Facteurs Facteurs Facteurs anthropiques
hate liés a I’hote agronomiques environnementaux
African cassava | Manioc Bemisia Multiplication Monoculture, Températures élevées | Echanges  informels  de
mosaic virus tabaci végétative (boutures), | absence de | favorisant les vecteurs | boutures infectées, faible
(ACMYV) variétés sensibles rotation certification
Cassava brown | Manioc Bemisia Sensibilit¢  variétale, | Gestion limitée | Climat tropical humide | Introduction via matériel
streak virus tabaci propagation clonale des champs, | favorable importé, flux transfrontaliers
(CBSV) présence de
plantes infectées
Banana bunchy | Bananier Pentalonia Propagation par rejets | Densité élevée de | Conditions favorables | Echanges de rejets, absence
top virus (BBTV) nigronervosa infectés plantation aux pucerons de contrdle phytosanitaire
Banana  streak | Bananier Planococcus Présence de séquences | Utilisation de | Stress abiotiques | Echanges de plants infectés,
virus (BSV) Spp- virales intégrées dans | matériel végétal | (sécheresse, variations | diffusion de matériel de
le génome (BSV | infecté, thermiques) favorisant | plantation non certifié
endogene), sensibilit¢ | multiplication I’activation des formes
variétale (notamment | végétative (rejets) | endogenes
hybrides issus de Musa
balbisiana)
Maize streak | Mais Cicadulina Variétés sensibles Cultures Conditions favorables | Diffusion  régionale via
virus (MSV) Spp- continues, aux vecteurs échanges agricoles
mauvaise gestion
des adventices
Sweet potato | Sweet Bemisia Multiplication Manque de | Climat favorable aux | Distribution de  matériel
chlorotic  stunt | potato tabaci végétative, co- | rotation culturale vecteurs végétal infecté
virus (SPCSV) infections virales
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Rice yellow | Riz Sesselia Sensibilité variétale Irrigation mal | Environnements Diffusion  via  pratiques
mottle virus pusilla contrdlée humides agricoles et outils contaminés
(RYMYV)

Bean common | Haricot Acyrthosiphon | Semences infectées Absence de | Conditions favorables | Echanges de semences non
mosaic virus pisum sélection de | aux pucerons certifiées

(BCMYV) semences saines

2.7 Circulation régionale des virus des plantes en Afrique centrale

2.7.1Dynamique régionale des virus phytopathogénes

En Afrique centrale, la circulation des virus des plantes ne se limite pas aux frontiéres nationales
mais s’inscrit dans une dynamique régionale fortement interconnectée. Les systémes agricoles
des pays de la région, notamment la République Démocratique du Congo, 1’Ouganda, le
Rwanda, le Burundi, I’Angola, la Zambie et la République du Congo partagent des conditions
agroécologiques similaires ainsi que des cultures communes, favorisant ainsi la propagation
transfrontaliére des virus phytopathogeénes (Jalloh et al., 2012; Bulonza et al., 2024; Olivier et
al., 2024).

2.7.2Role des échanges transfrontaliers informels

Les échanges transfrontaliers informels représentent un facteur majeur dans la dissémination
régionale des virus. Dans plusieurs zones frontalieres d’Afrique centrale, les agriculteurs
échangent régulierement du matériel végétal (boutures de manioc, rejets de bananier, semences
de haricot ou de mais) sans controle phytosanitaire strict (FAO, 2013; Ministére de
I’environnement, 2014).

Ce phénomene est particuliérement critique pour les cultures a multiplication végétative. Par
exemple, la propagation de la Cassava brown streak disease (CBSD) de I’ Afrique de I’Est vers
I’ Afrique centrale a été largement attribuée a des mouvements de matériel végétal infecté entre
pays voisins ( Legg, 1999; Casinga et al., 2025). De méme, les virus de la mosaique du manioc
(ACMYV et EACMV) circulent activement a travers les frontieres, contribuant a des épidémies
régionales (Bisimwa et al., 2012).

2.7.3 Influence des réseaux transport agricoles et commerciaux

Les réseaux commerciaux régionaux jouent ¢galement un réle important dans la diffusion des
virus des plantes. Les axes de transport reliant les zones rurales aux centres urbains, ainsi que
les routes commerciales transnationales, facilitent le déplacement rapide de produits agricoles
potentiellement infectés (Centre de Crise, s. d.).

Ces flux concernent non seulement les produits destinés a la consommation, mais aussi le
matériel de plantation, souvent transport¢ sur de longues distances (Ministere de
I’environnement, 2014; PNSA, 2010). En I’absence de mécanismes de contrdle efficaces, ces
corridors deviennent des voies privilégiées de dissémination des virus.

2.7.4 Interaction avec les vecteurs et les conditions environnementales

La circulation régionale des virus est renforcée par la présence de vecteurs largement distribués
en Afrique centrale. Des insectes tels que Bemisia tabaci, Pentalonia nigronevrosa, Aphis
carcivora et beaucoup d’autres sont présents dans plusieurs pays de la région et peuvent se
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déplacer sur de courtes ou longues distances, contribuant a la dispersion des virus au-dela des
frontieres (Ryckebusch, 2020 ; Murhububa et al., 2021).

Les conditions climatiques homogénes (températures ¢levées, humidité importante) favorisent
la survie des vecteurs et la transmission continue des virus (Malumphy et al., 2017 ; Koppert,
2025). Cette continuité écologique entre les pays rend les frontiéres géopolitiques peu
pertinentes du point de vue épidémiologique (Casinga et al., 2022).

2.7.5 Limites de la coordination régionale en matiére phytosanitaire

Malgré I’existence de certaines initiatives régionales tel que le Central and West Africa Virus
Epidemiology (WAVE) regroupant les universités, les institutions nationales de recherches
scientifiques et biotechnologiques de 10 pays d’ Afrique du Centre et de I’Ouest (Bénin, Burkina
Faso, Cameroun, Cote d’Ivoire, Gabon, Ghana, Nigeria, République Démocratique du Congo,
Sierra Leone et Togo) (WAVE, s. d.), la coordination entre les pays d’Afrique centrale en
maticre de surveillance et de gestion des maladies virales reste limitée. Les différences dans les
capacités techniques, les politiques phytosanitaires et les ressources disponibles compliquent la
mise en place de stratégies harmonisées (/PPC, s. d.; WAVE, s. d.).

Le manque de partage de données, d’alertes précoces et de systémes de surveillance intégrés
réduit I’efficacité des réponses face aux épidémies virales. Cette situation favorise 1’installation
durable des virus dans la région et leur propagation continue.
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III. OBJECTIFS
Ce mémoire a pour objectif de contribuer a une meilleure connaissance et surveillance des
maladies virales des plantes en République démocratique du Congo a travers le développement
d’une base de données centralisée, normalisée et exploitable des virus phytopathogenes
rapportés dans le pays, qui relie I’ancienne nomenclature aux standards taxonomiques actuels

définis par I'ICTV.
Spécifiquement il est question de :

e Recenser, documenter et valider taxonomiquement les virus de plantes présents
ou suspectés en RDC a partir de bases de données scientifiques et de la
littérature ;

e Structurer et organiser les informations virologiques pertinentes (famille, genre,
hétes, symptomes, vecteurs, distribution géographique, génome) ;

e Construire une base de données centralisé exploitable et évolutive permettant la
consultation, ’analyse et la mise a jour des informations ;

e Développer un outil d’exploitation et de valorisation numérique de la base de
données ;

e Identifier les virus phytopathogenes présents dans les pays voisins de la RDC
susceptibles de représenter un risque d’introduction sur le territoire national,

e Analyser les principaux facteurs de risque liés a I’introduction, a I’établissement
et a la dissémination des virus phytopathogénes en République Démocratique

du Congo.
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IV. MATERIELS ET METHODES

4.1 Approche méthodologique générale

La méthodologie appliquée repose sur I’exploitation systématique des données secondaires :
recensement documentaire, validation taxonomique, structuration normalisée et analyse
descriptive. La finalité¢ a ét¢ de constituer une base de données fiable reliant I’ancienne et la
nouvelle nomenclature des virus phytopathogeéne aux standards actuels définis par ’'ICTV.

La construction de la base de données s’est déroulée en plusieurs étapes complémentaires,
combinant recherche documentaire, extraction d’information spécialisées et harmonisation
taxonomique.

4.2 Collecte et sélection des données

4.2.1 Recherche documentaire

Une recherche bibliographique systématique a été réalisée afin d’identifier les virus, viroide et
virus satellite des plantes signalés ou suspectés en RDC et dans les pays voisins. Les principales
sources des données académiques et moteurs de recherches utilisés ont été Google Scholar,
PubMed, Scopus, CAB Abstracts, MyEBSCO et Research4Life. A cela se sont ajoutés des
rapports nationaux et des publications académiques locales et internationales. Cette étape a
permis de recenser les mentions documentées de virus associés aux principales cultures
vivrieres et industrielles de la RDC.

4.2.2 Sources spécialisées et criteres d’extraction

Au cours de sa constitution de ce travail, les informations ont été complétées, vérifiées et
normalisées a I’aide de plusieurs bases de données spécialisées, toutes sollicitées en fonction
de leurs spécialisations respectives. Cette démarche a visé a garantir la fiabilité et la cohérence
taxonomique des données, ainsi qu’a rendre la terminologie utilisée conforme aux standards
internationaux en virologie végétale.

La base de données ICTV a été retenue comme référence officielle pour la classification
taxonomique, la validation et la mise a jour de la nomenclature des virus, afin de renvoyer vers
les anciennes appellations identifiables dans les données recueillies de sources plus anciennes
comme la base VIDE, suivant la nomenclature latine adoptée, actuellement, par la communauté
scientifique internationale, tout en se conformant aux nouvelles normes en vigueur.

De plus, les bases de données VIDE et DPVweb ont été mises a profit pour collecter les aspects
biologiques et épidémiologiques des virus : symptomes observés sur les plantes hotes, gammes
d’hotes concernés, vecteurs impliqués, principaux modes de transmission.

La base de données VIDE, partiellement inaccessible dans sa version actuelle, a été restaurée
en recourant a des archives web, notamment la Wayback Machine, permettant 1’acceés a des
versions historiques du site
https://web.archive.org/web/20090522132707/http://image.fs.uidaho.edu/vide/famindex.htm.
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Cette approche a permis de récupérer des informations virologiques devenues indisponibles en
ligne et de les intégrer dans la base de données de 1’¢tude, tout en assurant leur harmonisation
avec la nomenclature actuelle de I'ICTV.

La base ViralZone a aussi ét¢ d’un intérét indéniable, afin de préciser les caractéristiques
génomiques des agents viraux recensés (nature de leur génome : ARN ou ADN, polarité,

structure et mode de réplication) conduisant a I’émergence et a la consolidation des
connaissances sur les particularités biologiques et taxonomiques des virus répertoriés.

Enfin, la base EPPO a fourni des données complémentaires sur la répartition géographique des
virus ainsi que des références notamment dans les pays voisins de la République Démocratique
du Congo, et des informations phytosanitaires intéressantes pour I’interprétation des résultats.

4.2.3 Intégration et harmonisation

Les informations disponibles dans les différentes sources ont été regroupées dans un méme
fichier, sous format Excel. Chaque donnée a été bien vérifiée et harmoniser de fagon a éviter
les doublons et assurer la cohérence des informations. Le précédent nom des virus est conserveé
pour la tragabilité, mais la nomenclature de I’'ICTV est intégrée dans la base comme référence
principale. La base regroupe ainsi pour chaque virus : sa classification taxonomique compléte,
son génome, ses hotes, ses symptdmes, ses vecteurs, ses modes de transmission, sa distribution
en RDC et dans les pays limitrophes, enfin les références bibliographiques.

4.3 Critéres d’inclusion et d’exclusion

Les virus ont été retenus s’ils étaient confirmés ou suspectés en RDC, a condition qu’un
minimum d’informations soit disponible : nom (ancien ou actuel), héte principal, symptomes
ou vecteurs.

4.4 Mise en correspondance taxonomique

Chaque virus a été confronté a la classification officielle de 'ICTV pour validation du nom
scientifique, de la famille, du genre et du statut. Les synonymes, appellations locales et noms
obsolétes ont été référencés. Les especes en attente de validation de 'ICTV ont été identifiées
et incorporées dans la base de données.

4.5 Traitement et normalisation des données

Le travail sur le traitement des données a consisté a harmoniser la terminologie, la classification
et les variables venues des différentes sources, ce qui a permis d’assurer la cohérence
d’ensemble de la base. Ce travail a ét¢ mené autour de trois volets : la correction taxonomique,
la mise en relation des anciennes nomenclatures et nouvelles, et la standardisation sémantique.

4.5.1 Correction taxonomique

Une premicre étape en a été la mise a jour des noms viraux au sens de la nomenclature latine
binominale en vigueur selon ’'ICTV (Siddell et al., 2020; Zerbini et al., 2025; Simmonds et al.,
2026). Ce premier effort de réactualisation des dénominations juridiques a été conduit pour
I’ensemble des especes et a permis d’harmoniser leur appellation et de corriger pour les virus
les noms obsoletes calqués par déformation sur les noms folklores qui leur sont donnés.
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Parall¢lement, les noms botaniques des plantes d’hdte ont été réédités conformément aux
conventions taxonomiques internationales.

4.5.2 Correspondance ancienne/nouvelle nomenclature

La deuxiéme étape a été¢ d’assurer une correspondance systématique entre 1’ensemble des
anciennes appellations de la base VIDE et la classification actualisée de I’'ICTV. Pour chacun
des virus, une vérification croisée a été effectuée pour explorer les synonymes, appellations
vernaculaires ou noms historiques encore rencontrés dans la littérature, enregistrés dans des
colonnes dédiées pour documenter le changement vers la terminologie scientifique moderne
(Adams et al., 2015; Letkowitz et al., 2018; Siddell et al., 2020).

4.5.3 Standardisation sémantique

Pour terminer, la phase finale de cette phase de traitement a consisté en la sémantisation
standardisée des informations descriptives, ou les noms de maladies ont ¢été unifiés, comme
I’expression « mosaique du manioc » pour désigner toutes les variantes régionales. Les
symptomes évoqués, (chlorose, mosaique, rabougrissement, etc.) ont été précisés et regroupés
au sein d’une terminologie commune. Les vecteurs ont également été percus selon leur mode
de transmission, qu’il soit biotique, mécanique, ou végétatif, afin de permettre les analyses
comparatives et la compréhension épidémiologique des agents pathogénes retrouvés.

4.6 Structuration de la base de données

L’ensemble des informations collectées et harmonisées a été intégré dans un tableur congu sous
Microsoft Excel, chaque ligne représentant une espéce virale et chaque colonne correspondant
a une variable descriptive. Cette structuration visait a faciliter la consultation, la mise a jour et
I’analyse des données.

La base comprend pour chaque virus les éléments suivants : son nom scientifique actuel validé
par 'ICTYV, son ancien nom issu de la littérature ou des bases antérieures (notamment VIDE),
ainsi que sa classification taxonomique (famille et genre). Les informations biologiques
incluent I’hote principal, les autres hotes connus, les symptomes associés, le type de vecteur et
le mode de transmission (Adams, 2006; Adams et al., 2017; Walker et al., 2022).

Des variables complémentaires précisent la nature du génome (ARN simple brin, ADN double
brin, etc.), la distribution géographique du virus au sein des provinces de la République
Démocratique du Congo, ainsi que sa présence éventuelle dans les pays limitrophes. Chaque
enregistrement comporte également 1’identifiant officiel ICTV et le statut taxonomique
correspondant (espéce reconnue, provisoire ou non validée) (ICTV, s. d. ; Walker et al., 2021;
Sabanadzovic et al., 2025) .

Cette organisation a permis d’obtenir une base de données compléte, normalisée et directement
exploitable pour les analyses descriptives et la mise en correspondance taxonomique.

Les données ont été structurées sous forme de tableur (Microsoft Excel), chaque ligne
représentant un virus, chaque colonne une variable :
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Tableau 3: La structurations des données dans la table Excel

Colonne

Contenu

Nom actuel

Espéce validée selon 'ICTV

Nom vernaculaire

Dénomination historique (VIDE, usage local)

Maladie

Dénomination de la maladie

Symptomes

Manifestations observées

Héte principal

Culture principalement affectée

Autres hotes

Plantes secondaires connues

Vecteurs

Insectes ou autres agents de transmission

Mode de transmission

Biotique, mécanique, végétatif

Culture affectée

La culture sur laquelle le virus a été découverte au Congo

Provinces

Présence géographique en RDC

Pays voisins

Signalements transfrontaliers

Génome Type (ssRNA, dsDNA, etc.)

ICTV ID Identifiant officiel

Lien ViralZone Espéce reconnue, provisoire, non validée
Reference

4.7 Analyse descriptive et visualisation

Les analyses descriptives ont été faites a partir de la base de données finalisée pour faire
ressortir les grandes tendances et caractéristiques du corpus viral répertori¢. Plusieurs aspects
ont été abordés : fréquences des virus selon cultures hotes, représentation des espéces par
famille virale, répartition géographique a I’intérieur des provinces de la RDC, présence des
vecteurs identifiés pour chaque agent pathogene.

Les résultats ont été synthétisés sous forme de représentations graphiques ¢€laborées sous
Microsoft Excel en diagrammes en barres et camemberts représentant notamment la répartition
proportionnelle entre les différentes familles virales ou hotes infectés.

Un tableau de correspondance entre les anciennes et les nouvelles dénominations ont été
également produit pour visualiser les changements taxonomiques décidés.

Une attention particuliére a été portée sur la mise en exergue des zones géographiques ou les
informations font défaut, et particuliérement sur les besoins prioritaires en matiére de
surveillance et de recherche virologique en République Démocratique du Congo.

4.8 Développement d’un outil d’exploitation et de valorisation des données

Afin de valoriser les données collectées et de faciliter leur accessibilité, une plateforme web a
été développée dans le cadre de cette étude s’appuyant sur les informations issues de la
littérature et des ressources de I’'ICTV. Les données ont été structurées et organisées de manicre
a permettre leur exploitation dans un environnement numérique.

La plateforme web a été développée selon une architecture client—serveur, avec une interface
en HTML, CSS et JavaScript et un back-end en Python basé sur le framework Tornado. Les
échanges reposent sur le format JSON et les données sont stockées dans une base MySQL.
L application a été déployée sur un serveur distant fourni par LWS, utilisant Nginx pour la
gestion des requétes.
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Les données collectées ont été organisées selon une structure standardisée permettant leur
intégration dans une base de données exploitable dans un environnement numérique (Figure 1).

Cette structuration repose sur plusieurs catégories d’information, incluant la taxonomie virale,
les plantes hotes, la distribution géographique, les symptomes, les vecteurs, les modes de
transmission ainsi que des informations complémentaires telles que 1’identifiant ICTV et les
caractéristiques génomiques (Brunt et al., 1996).

Taxonomy Geographic Distribution
Realm: Neighboring countries:
Subrealm: Provinces {DRC):
Kingdom:
Subkingdom:
Phylum:
Class: Diseases:
Order: Symptoms:
Genus:.
Subgenus:
Species:
Hosts Modes:
Main Host: Vectors:
Other Hosts:
Hastin DRC: Additional Information
Common Name:
ICTVID:
Genome:
Status:
ViralZone:
References

Figure 1 : Structure de ’interface de la base de données et de la plateforme web développée pour la gestion
des informations sur les virus des plantes.

Elle assure ¢galement une standardisation des informations, essentielle pour comparer les virus
entre eux et pour établir des liens entre les différentes variables étudiées, notamment entre les
hotes, les vecteurs et la distribution géographique.

4.9 Extension de la recherche aux pays voisins

Afin de mieux contextualiser la présence des virus phytopathogenes en République
Démocratique du Congo (RDC) et d’anticiper les risques d’émergence, la recherche
documentaire a été étendue aux pays voisins (notamment 1’Ouganda, le Rwanda, le Burundi, la
Tanzanie, la Zambie, 1’Angola et la République du Congo). Cette approche régionale vise a
identifier les virus déja signalés dans les zones limitrophes et susceptibles d’étre introduits sur
le territoire congolais.

Les données relatives a ces pays ont été collectées a partir des mémes sources bibliographiques
et bases de données spécialisées que celles utilisées pour la RDC (ICTV, EPPO, ViralZone,
publications scientifiques). Une attention particuliere a été accordée aux virus affectant les
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cultures communes a la région (manioc, mais, bananier, haricot, patate douce), ainsi qu’a leur
distribution géographique et a leurs caractéristiques épidémiologiques.

Les informations recueillies ont été intégrées dans la base de données afin de permettre une
analyse comparative entre la RDC et les pays voisins. Cette intégration a notamment permis
d’identifier les virus déja présents dans la région mais non encore signalés en RDC.

Cette approche méthodologique permet d’intégrer une dimension régionale a I’étude,
essentielle pour comprendre la dynamique de propagation des virus des plantes et orienter les
stratégies de surveillance et de gestion phytosanitaire en RDC.

4.10 Approche collaborative et validation scientifique des données

Une approche collaborative de validation scientifique est proposée afin de renforcer la fiabilité
des données taxonomiques et épidémiologiques. Elle repose sur un cadre de concertation
réunissant virologistes, phytopathologistes et taxonomistes pour harmoniser les sources et
actualiser la nomenclature selon I'ICTV. Cette démarche permet de réduire les biais liés aux
synonymies et aux changements taxonomiques.

Un consortium d’experts assurera la standardisation des critéres d’inclusion, la vérification des
signalements et la validation des mises a jour, garantissant ainsi la robustesse et la crédibilité
de la base de données régionale.

4.11 Limites méthodologiques

Certaines sources sont anciennes ou incomplétes, la nomenclature régionale peut étre empirique
et non validée. Des biais géographiques sont possibles en raison de I’inégale couverture des
données entre provinces. L’absence de données moléculaires (séquences génétiques) pour de
nombreux virus a également limité la précision de la classification.
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V. RESULTATS

5.1 Diversité virale recensée en République Démocratique du Congo

Le tableau 4 ci-dessous présente une syntheése des 71 virus phytopathogénes recensés dans la
littérature en République Démocratique du Congo, incluant leur classification taxonomique,
leur distribution géographique, leur statut de validation de I’'ICTV ainsi que les références.



Tableau 4 : Synthése des virus phytopathogeénes recensés en RDC
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Famille Genre Ancien noms Abréviation | Nouveau nom Provinces (DRC) Statut ICTV Confirmer par Références

1 | Alphaflexiviridae | Allexivirus Garlic virus D GarVD Allexivirus deltallii Nord Kivu Validé Muhindo et Monde Majumder et al., 2018

2 | Alphaflexiviridae | Potexvirus Potato virus X PVX Potexvirus ecspotati Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962

3 | Alphasatellitidae | Babusatellite Banana bunchy top | BBTsV Babusatellite musae Méme distribution que le Banana bunchy | Validé Muhindo et Monde Mukwa et al., 2014
satelitevirus top

4 | Aspiviridae Ophiovirus Citrus psorosis CPsV Ophiovirus citri Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
virus

5 | Betaflexiviridae | Carlavirus Potato virus S PVS Carlavirus sigmasolani Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962

6 | Betaflexiviridae | Carlavirus Cowpea mild mottle | CPMMV Carlavirus vignae Aucun détails Validé Muhindo et Monde Thottappilly & Rossel,
virus 1992

7 | Bromoviridae Cucumovirus Cucumber mosaic CMV Cucumovirus CMV Kongo-Central, Equateur Validé Muhindo et Monde Mukwa et al., 2016 ;
virus Cabrera Mederos et al.,

2018

8 | Caulimoviridae | Badnavirus Banana streak GF BSGFV Badnavirus alphavirgamusae Kongo-Central Validé Muhindo et Monde Mukwa et al., 2016 ;
virus Fidan & Kog, 2019

9 | Caulimoviridae | Badnavirus Banana streak IM BSIMV Badnavirus betavirgamusae Aucun détails Validé Muhindo et Monde Mukwa et al., 2016 ;
virus Fidan & Kog, 2019

10 | Caulimoviridae | Badnavirus Banana streak OL BSOLV Badnavirus deltavirgamusae Kongo-Central Validé Muhindo et Monde Mukwa et al., 2016 ;
virus Fidan & Kog, 2019

11 | Caulimoviridae | Badnavirus Banana streak UA BSUAV Badnavirus epsilonvirgamusae Aucun détails Validé Muhindo et Monde Fidan & Kog, 2019
virus

12 | Caulimoviridae | Badnavirus Banana streak UL BSULV Badnavirus etavirgamusae Aucun détails Validé Muhindo et Monde Fidan & Kog, 2019
virus

13 | Caulimoviridae | Badnavirus Banana streak MY | BSMYV Badnavirus gammavirgamusae Aucun détails Validé Muhindo et Monde Mukwa et al., 2016 ;
virus Fidan & Kog, 2019

14 | Caulimoviridae | Badnavirus Banana streak NV BSNVV Badnavirus iotavirgamusae Aucun détails Validé Muhindo et Monde Fidan & Kog, 2019
virus

15 | Caulimoviridae | Badnavirus Banana streak Ul BSUIV Badnavirus zetavirgamusae Aucun détails Validé Muhindo et Monde Mukwa et al., 2016 ;
virus Fidan & Kog, 2019

16 | Closteroviridae | Ampelovirus Pineapple mealybug | PMWaV2 Ampelovirus duananas Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
wilt-associated virus
2

17 | Closteroviridae | Ampelovirus Pineapple mealybug | PMWaV3 Ampelovirus triananas Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
wilt-associated virus
3

18 | Closteroviridae | Ampelovirus Pineapple mealybug | PMWaV1 Ampelovirus unananas Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
wilt-associated virus
1

19 | Closteroviridae | Ampelovirus Manihot esculenta- | MEaV-1 Ampelovirus unesculentae Sud Kivu Validé Muhindo et Monde Kwibuka et al., 2021
associated virus 1

20 | Closteroviridae | Ampelovirus Manihot esculenta- | MEaV-2 Ampelovirus duesculentae Sud Kivu Validé Muhindo et Monde Kwibuka et al., 2021

associated virus 2
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21 | Closteroviridae Closterovirus Citrus tristeza virus | CTV Closterovirus tristezae Kwilu Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962 ; Brunt et
al., 1996 ; Agadakani,
2018
22 | Closteroviridae Crinivirus Sweet potato SPCSV Crinivirus ipomeae Bas-U¢l¢, Haut-Katanga, Nord kivu et Validé Muhindo et Monde Carey et al., 1998 ;
chlorotic stunt virus Sud Kivu Rubabura & Bisusa, 2011
23 | Geminiviridae Begomovirus African cassava ACMV Begomovirus manihotis Haut-Katanga, Ituri, Sud Kivu, Validé Muhindo et Monde Bisimwa et al., 2012
mosaic virus Kwilu,Kasai oriental, Kongo central,
Kinshasa, Tshopo, Mongala, Nord
Ubangi et Sud Ubangi
24 | Geminiviridae Begomovirus East African cassava | EACMV0 Begomovirus manihotisafricaense Haut-Katanga, Ituri, Sud Kivu, Kwilu, Validé Muhindo et Monde Neuenschwander et al.,
mosaic virus Kasai oriental, Kongo central, Kinshasa, 2002 ; Bisimwa et al.,
Tshopo, Mongala, Nord Ubangi et Sud 2012
Ubangi
25 | Geminiviridae Begomovirus African cassava ACMBV Begomovirus manihotisburkinafasoense | Haut-Katanga, Ituri, Sud Kivu, Kwilu, Validé Muhindo et Monde Muengula-Manyi, 2014
mosaic virus Kasai oriental, Kongo central, Kinshasa,
Burkinafaso isolate Equateur, Tshopo
26 | Geminiviridae Begomovirus East African cassava | EACMCV | Begomovirus manihotiscameroonense | Haut-Katanga, Ituri, Sud Kivu, Kwilu, Validé Muhindo et Monde Muengula-Manyi, 2014
mosaic Cameroon Kasai oriental, Kongo central, Kinshasa,
virus Equateur, Tshopo
27 | Geminiviridae Begomovirus Indian cassava ICMV Begomovirus manihotisindianense Haut-Katanga, Ituri, Sud Kivu, Kwilu, Validé Muhindo et Monde Bisimwa et al., 2012 ;
mosaic virus Kasai oriental, Kongo central, Kinshasa, Muengula-Manyi, 2014
Equateur, Tshopo
28 | Geminiviridae Begomovirus East African cassava | EACMKYV | Begomovirus manihotiskenyaense Haut-Katanga, Ituri, Sud Kivu, Kwilu, Validé Muhindo et Monde Muengula-Manyi, 2014
mosaic Kenya virus Kasai oriental, Kongo central, Kinshasa,
Equateur, Tshopo
29 | Geminiviridae Begomovirus African cassava ACMMV Begomovirus manihotismadagascarense | Haut-Katanga, Ituri, Sud Kivu, Kwilu, Validé Muhindo et Monde Muengula-Manyi, 2014
mosaic Madagascar Kasai oriental, Kongo central, Kinshasa,
virus Equateur, Tshopo
30 | Geminiviridae Begomovirus East African cassava | EACMMYV | Begomovirus manihotismalawiense Haut-Katanga, Ituri, Sud Kivu, Kwilu, Validé Muhindo et Monde Muengula-Manyi, 2014
mosaic Malawi virus Kasai oriental, Kongo central, Kinshasa,
Equateur, Tshopo
31 | Geminiviridae Begomovirus East African cassava | EACMZV | Begomovirus manihotiszanzibarense Haut-Katanga, Ituri, Sud Kivu, Kwilu, Validé Muhindo et Monde Muengula-Manyi, 2014
mosaic Zanzibar Kasai oriental, Kongo central, Kinshasa,
virus Equateur, Tshopo
32 | Geminiviridae Begomovirus Tobacco leaf curl TLCCV Begomovirus nicotianacomorosense Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
Comoros virus
33 | Geminiviridae Begomovirus Tobacco leaf curl TLCZV Begomovirus nicotianazimbabwense Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
Zimbabwe virus
34 | Geminiviridae Begomovirus South African SACMV Begomovirus warburgi Aucun détails Validé Muhindo et Monde Were et al., 2004
cassava mosaic virus
35 | Geminiviridae Mastrevirus Maize streak virus MSV Mastrevirus storeyi Lomami, Tshopo Validé Muhindo et Monde Thottappilly et al., 1998 ;
Buyckx, 1962
36 | Geminiviridae Begomovirus Tomato yellow leaf | TYLCV Begomovirus coheni Kinshasa Validé Mukwa Mukwa et al., 2021
curl virus
37 | Nanoviridae Babuvirus Banana bunchy top | BBTV Babuvirus musae Kasai oriental et Kasai central, Kongo Validé Muhindo et Monde Mukwa et al., 2014

virus

central, Kwilu, Sud Kivu, Haut-Katanga,
Kwilu, Kinshasa, Tshopo, Equateur
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38 | Phenuiviridae Tenuivirus Maize stripe virus MSpV Tenuivirus zeae Aucun détails Validé Muhindo et Monde Thottappilly et al., 1993

39 | Pospiviroidae Cocadviroid Coconut cadang- CCCvd Cocadviroid cadangi Aucun détails Validé Muhindo et Monde DPVweb, s.d
cadang viroid

40 | Potyviridae Ipomovirus Cassava brown CBSV Ipomovirus brunusmanihotis Haut-Katanga, Ituri, Sud Kivu Validé Muhindo et Monde Kwibuka, 2022
streak virus

41 | Potyviridae Ipomovirus Sweet potato mild SPMMV Ipomovirus lenisbatatae Kwilu, Kwango, Nord kivu et Sud Kivu | Validé Muhindo et Monde Rubabura & Bisusa, 2011
mottle virus

42 | Potyviridae Ipomovirus Ugandan cassava UCBSV Ipomovirus manihotis Ituri, Sud Kivu Validé Muhindo et Monde Mulimbi et al., 2012 ;
brown streak virus Casinga et al., 2019, 2021

43 | Potyviridae Potyvirus Potato virus A PVA Potyvirus atuberosi Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962

44 | Potyviridae Potyvirus Sweet potato SPFMV Potyvirus batataplumei Kasai central, Kasai central, Kwilu, Validé Muhindo et Monde CABI & EPPO, 2021;
feathery mottle virus Kongo-Central Carey et al., 1998

45 | Potyviridae Potyvirus Moroccan MWMV Potyvirus citrullimoroccense Nord Kivu Validé Muhindo et Monde Arocha et al., 2008
watermelon mosaic
virus

46 | Potyviridae Potyvirus Johnsongrass mosaic | JGMV Potyvirus halapensis Aucun détails Validé Muhindo et Monde Stewart et al., 2017 ;
virus Asiimwe et al., 2019

47 | Potyviridae Potyvirus Tobacco etch virus | TEV Potyvirus nicotianainsculpentis Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962

48 | Potyviridae Potyvirus Bean common BCMNV Potyvirus phaseoli Nord Kivu et Sud Kivu, Ituri, Haut- Validé Muhindo et Monde Ngombo, 2024
mosaic necrosis Katanga
virus

49 | Potyviridae Potyvirus Bean yellow mosaic | BYMV Potyvirus phaseoluteum Aucun détails Validé Muhindo et Monde Barhahakana et al., 2014
virus

50 | Potyviridae Potyvirus Bean common BCMV Potyvirus phaseovulgaris Nord Kivu et Sud Kivu, Ituri, Haut- Validé Muhindo et Monde Barhahakana et al., 2014
mosaic virus Katanga

51 | Potyviridae Potyvirus Sugarcane mosaic SCMV Potyvirus sacchari Nord Kivu et Sud Kivu Validé Muhindo et Monde Alegria et al., 2003
virus

52 | Potyviridae Potyvirus Yam mosaic virus YMV Potyvirus yamtesselati Tshopo Validé Muhindo et Monde Adejumobi et al., 2022;

Adjei et al., 2022

53 | Potyviridae Potyvirus Maize dwarf mosaic | MDMV Potyvirus zeananus Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
virus

54 | Potyviridae Potyvirus Potato virus Y PVY Potyvirus yituberosi Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962

55 | Secoviridae Nepovirus Tobacco ringspot TRSV Nepovirus nicotianae Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962 ; Bragard et
virus al., 2020

56 | Secoviridae Cheravirus Cassava Congo CCChV Kongo Central, Sud kivu Non-Validé Mukkwa, Muhindo et Kwibuka et al., 2026
cheravirus Monde

57 | Solemoviridae Polerovirus Groundnut rosette GRaV Polerovirus GRAV Aucun détails Validé Muhindo et Monde Sreenivasulu et al., s. d.;
assistor virus Tshite et al., 2015

58 | Solemoviridae Polerovirus Tobacco vein TVDV Polerovirus TVDV Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
distorting virus

59 | Solemoviridae Sobemovirus Rice yellow mottle | RYMV Sobemovirus RYMV Sud Kivu Validé Muhindo et Monde Hubert et al., 2013
virus

60 | Solemoviridae Sobemovirus Southern bean SBMV Sobemovirus SBMV Aucun détails Validé Muhindo et Monde Barhahakana et al., 2014
mosaic virus

61 | Solemoviridae Sobemovirus Southern cowpea SCoMV Sobemovirus SCPMV Aucun détails Validé Muhindo et Monde Barhahakana et al., 2014

mosaic virus




28

62 | Tolecusatellitidae | Betasatellite Tobacco leaf curl TLCbV Betasatellite nicotianinvolutionis Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
betasatellite

63 | Tombusviridae Umbravirus Groundnut rosette GRV Umbravirus arachidis Aucun détails Validé Muhindo et Monde Sreenivasulu et al., s. d.;
virus Tshite et al., 2015

64 | Tombusviridae Umbravirus Tobacco mottle TMoV Umbravirus maculae Aucun détails Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
virus

65 | Tombusviridae Machlomovirus | Maize chlorotic MLNV Machlomovirus zeae Kasai central, Kasai oriental, Kongo Validé Muhindo et Monde Lukanda et al., 2014
mottle virus Central, Tshopo, Nord Kivu

66 | Tomosaviridae Virtovirus Satellite tobacco TMVsV Virtovirus tabaci Aucun détail Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
mosaic virus

67 | Tospoviridae Orthotospovirus | Tomato spotted wilt | TSWV Orthotospovirus tomatomaculae Aucun détail Validé Muhindo et Monde CABI & EPPO, 2018
virus

68 | Virgaviridae Pecluvirus Peanut clump virus | PCV Pecluvirus arachidis Aucun détail Validé Muhindo et Monde EPPO, 2026

69 | Virgaviridae Pomovirus Potato mop-top PMTV Pomovirus solani Aucun détail Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
virus

70 | Virgaviridae Tobamovirus Tobacco mosaic ™V Tobamovirus tabaci Aucun détail Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962
virus

71 | Virgaviridae Tobravirus Tobacco rattle virus | TRV Tobravirus tabaci Aucun détail Validé Muhindo et Monde Buyckx, 1962; EPPO,

2026
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Le présent travail a permis de recenser 71 virus phytopathogeénes, identifié ou suspecté en
République Démocratique du Congo. Apres vérification et harmonisation taxonomique selon
les standards de I'ICTV, ces virus se répartissent au sein de 19 familles virales et 30 genres
distincts illustrant une diversité taxonomique importante des virus affectant les cultures dans le

pays.

Parmi les 71 virus recensés ; 70 especes virales sont officiellement reconnues et validées par
I’ICTV tandis qu’une seule (Cassava Congo cheravirus) espéce demeure encore en cours de
validation du fait qu’elle a été décrite pour la premicre fois en 2026.

Cette répartition met en évidence un niveau ¢élevé de conformité avec la nomenclature
taxonomique internationale, tout en soulignant 1’existence de certaines entités virales
nécessitant une validation ou une clarification taxonomique ultérieure.

5.2 Répartition taxonomique des familles virales

Repartition des virus par famille
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Figure 2 : La répartition des 71 espéces de virus recensées en RDC selon leur famille

La distribution des virus par famille virale révele une prédominance marquée des Potyviridae
(15 especes) et des Geminiviridae (14 espéces), reflétant I’importance des virus transmis par
les insectes vecteurs dans les systémes agricoles tropicaux.

D’autres familles virales telles que les Closteroviridae (sept especes), Caulimoviridae (six
especes) et Solemoviridae (cinq especes) présentent également une représentation notable, bien
que moins importante. A I’inverse, plusieurs familles, notamment les Alphaflexiviridae,
Bromoviridae, Nanoviridae, Secoviridae, Tombusviridae et Tospoviridae, ne comptent qu’un
nombre limité d’especes.

Cette structure taxonomique met en évidence une forte diversité virale, bien que distribuée de
manicre hétérogene entre les familles, suggérant a la fois des réalités épidémiologiques et
d’éventuels biais liés a I’intensité des recherches menées sur certaines cultures d’intérét
économique.
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5.3 Répartition des virus par culture affectées

Répartition des virus par Culture

16
w 14
=}
=12
>
wn 10
[}
< 8
L
o 6
E 4
S N |
0 ] I E = ] I
K % N )
RO 0 0\; P ISR RN _w\ R
& & P & 0& FRNSR go%Q «o&‘” & \s\“ SR
S Q\Qv&\\ WO VY a0 AT 07 ¢
Q \\\ RS G S R g\ IR NP
\\.\\\ & \\\ &Q ¢ SN \NOQ A & o o & \ﬂc'o %\\\
M Fo¥ @ ¢ R
[>» W N QN N W ¢
g
Hote en RDC

Figure 3 : La répartition des virus recensés en RDC selon les cultures affectées

La répartition des virus selon la culture affectée en RDC met en évidence une distribution
hétérogene des infections virales, avec une concentration particulierement élevée chez Manihot
esculente, suivie de Musa spp. et Nicotiana tabacum. Cette prédominance s’explique
probablement par I’importance socio-économique de ces cultures, leur large diffusion
géographique ainsi que 1’intensité des travaux de surveillance et de recherche dont elles font
I’objet.

A P’opposé, les autres cultures telles qu’Allium sativum, Carica papaya, Dioscorea alata ou
Arachis hypogaea présentent un nombre moins important de virus recens€s ce qui pourrait aussi
bien correspondre a une véritable moindre diversité virale ou & un manque de prospection et de
caractérisation moléculaire.

On peut donc suggérer que les observations de diversité virale sont d’une part controlée par des
facteurs biologiques (mode de transmission, culture par voie végétative, pression vectorielle) et
d’autre part par des facteurs anthropiques (valeur économique des cultures, intensité de
recherche et disponibilité des outils diagnostiques).
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5.4 Importance des vecteurs dans I’épidémiologie virale

Vecteurs associés a la transmission des virus

Nombre de virus
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Figure 4 : la répartition des virus recensés en RDC selon les principaux vecteurs associés

Cette figure illustre, une prédominance de Bemisia tabaci (dix-huit virus) comme vecteur
majeur en RDC contrairement aux autres vecteurs recensés, ce qui refléte I’importance
épidémiologique des virus transmis par les aleurodes dans les systémes agricoles tropicaux,
favorisée par des conditions climatiques propices et une forte densité de plantes hotes.

Des insectes vecteurs comme Planococcus citri (huit Virus), Myzus persicae (cinq Virus), Aphis
craccivora (quatre virus) et Acyrthosiphon pisum (quatre virus) participent également a la
dissémination des virus, mais a un degré moyen tandis que d’autre y participent a des degrés
moindre (inférieur a trois virus).

D’autre part, on notera qu’une part non négligeable des virus n’a pas encore de vecteur identifié
(« No vector » : quatre virus), de méme que ceux dans la catégorie « No details » (cinq virus)
ou I’on ne sait pas encore comment sont transférés les virus considérés. Ces deux catégories
révelent d’importantes lacunes dans I’ensemble de la connaissance et la nécessité de recherches

supplémentaires pour mieux connaitre 1’écologie et 1’épidémiologie des virus des plantes en
RDC.

5.5 Modes de transmission

Tableau 5 Mode de transmission principal des virus

Mode de transmission principal Nombre de virus Pourcentage (%)
Végétative (bouture, greffe, vitroplants) 34 48.6

Meécanique (contact des feuilles, les outils, inoculation 22 31.0

mécanique)

Semences 12 17.0

Autres (pollen, sol, plantes infectées) 4 5.6

Aucun détails 3 4.2
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Le tableau 5 sur I’analyse du mode de transmission des virus des plantes en République
Démocratique du Congo montre que la transmission végétative est la plus fréquente,
représentant 48,6% des virus (34 virus). Elle est suivie par la transmission mécanique avec 31%
des virus (22 virus), puis par la transmission par les semences qui concerne 17% des virus (12
virus).

Les autres modes de transmission, incluant le pollen, le sol ou les plantes infectées, représentent
5,6% des cas. Enfin, pour 4,2% des virus, aucune information sur le mode de transmission n’a
¢été mentionné dans la littérature.

5.6 Développement d’une plateforme web pour la visualisation des données

Dans le but de valoriser et de rendre accessible la base de données, une plateforme web dédi¢e
a I’identification et a la consultation des virus des plantes en RDC a été développée.

La plateforme s’appelle « Mlinzi » qui veut dire « Protecteur » en swahili disponible sur
www.mlinzidata.com. Elle permet aux utilisateurs d’accéder facilement aux informations
taxonomiques, biologiques et épidémiologiques des virus recensés.

Elle intégre notamment des données relatives aux hotes, aux vecteurs, aux symptomes ainsi
qu’a la distribution géographique des virus en République Démocratique du Congo et dans les

pays voisins.

Cette approche numérique constitue un outil innovant pour la diffusion des connaissances en
virologie végétale et peut servir de support a la recherche, a I’enseignement ainsi qu’a la gestion
des maladies des plantes.

La plateforme web développée dans le cadre de cette étude comprend une interface d’accueil
permettant d’introduire 1’utilisateur aux objectifs du site et de faciliter la navigation vers les
différentes sections (Figure 5).


http://www.mlinzidata.com/
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Figure 5 : Page d’accueil de la plateforme web dédiée a I’étude des virus des plantes.

La page d’accueil a été congue de maniére a étre intuitive et accessible, avec une organisation
claire des informations. Elle facilite 1’orientation de [’utilisateur et constitue un élément clé
pour I’exploitation efficace de la plateforme.

Cette plateforme offre aussi une interface structurée facilitant I’acces aux différentes catégories
de données, notamment la taxonomie, les hotes, la distribution géographique, les symptomes et
les modes de transmission (Figure 6).
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Begomovirus manihotis

Taxonomy Geographic Distribution

Realm: Floreoviria Neighboring countries: Tanzania, Rwanda, Uganda, Congo-Brazza, Central
Subrealm: - African Republic, Burundi

Kingdom: Shotokuvirae Provinces (DRC): Haut-Katanga, lturi, Kasai-Oriental, Kinshasa, Kongo-
Subkingdom: - Central, Kwilu, Mongala, North Ubangi, South Kivu, South Ubangi, Tshopo

Phylum: Cressdnaviricota
Class: Repensiviricetes

Order: Geplafuvirales o ]
) Diseases: Cassava Mosaic Disease (CMD), Sina uruma
Genus: Begomovirus ) ] ‘
Symptoms: Leaf mosaic, dwarfism, deformed leaves, reduced yield
Subgenus: -

Species: Begomovirus manihotis

Hosts Modes: Mechanical inoculation ; transmitted by grafting

i Vectors: Aleyrodidae = Bemisia tabaci (persistent)
Main Host: Manihot esculenta

Other Hosts: Datura ferox, Datura stramonium, Hewittia sublobata, Jatropha

multifida, Laportea aestuans, Manihot glaziovii, Nicandra phyzalodes,

Nicotiana benthamiana, Nicotiana clevelandii, Nicotiana debneyi, Nicotiana Common Name: African cassava mosaic virus (ACMVY)
glutinosa, Nicotiana rustica, Nicotiana tabacum, Selanum nigrum ICTV ID: ICTV19790994
Host in DRC: Manihot esculenta Genome: ssDNA(+/-)

Status: Present

ViralZone: View

References

Bisimwa et al,, 2012

Figure 6 : Interface de visualisation des données d’un virus dans la plateforme web développée.
Ex : African Cassava Mosaic Virus/ Begomovirus manihoti

Cette interface met en évidence la structuration efficace des données et leur accessibilité a
travers un outil numérique interactif. Elle permet une consultation rapide et intuitive des
informations, facilitant ainsi 1’analyse et la compréhension des caractéristiques des virus
étudiés.

L’intégration de ces données dans une plateforme web constitue un résultat important de cette

¢tude, en offrant un support de diffusion et de valorisation des connaissances en virologie
végeétale.

5.7 Virus phytopathogénes signalés dans les pays voisins et implications pour la RDC

L’analyse documentaire étendue aux pays voisins de la République Démocratique du Congo a
permis d’identifier quarante et un virus phytopathogeénes déja signalés dans la région Est-
Africaine et centrale, susceptibles de représenter un risque d’introduction en RDC qui sont
repris dans le tableau 6. Cette approche régionale permet de mieux comprendre la dynamique
transfrontaliere des maladies virales des plantes dans un contexte de forte connectivité agricole,
commerciale et écologique.
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Tableau 6: Virus présent dans les pays voisins susceptibles de représenter un risque d’introduction en RDC

N° | Nouveau nom Ancien nom Famille Vecteurs Mode de transmission Hote dans les pays Pays ou le virus est Références
voisins présent
1 Alfamovirus AMV Alfalfa mosaic Bromoviridae | Myzus persicae Transmission par la semence, | Nicotiana tabacum Zambia Mayunga & Kapooria,
virus (AMV) Inoculation mécanique 2003
2 Begomovirus citrulli | Watermelon chlorotic Geminiviridae | Bemisia tabaci Semis mécaniques (rares), Cucumis sativum, South Sudan Desbiez et al., 2019
stunt virus (WmCSV) infectés, greffe Citrullus lanatus
3 Begomovirus Cotton leaf curl Gezira | Geminiviridae | Bemisia tabaci Matiére végétale infectée, Gossypium spp. South Sudan Idris & Brown, 2002
gossypigeziraense virus-Sudan (CLCuGV) greffe
4 Begomovirus Sweet potato leaf curl Geminiviridae | Bemisia tabaci Propagation végétative Ipomea batatas Tanzania, Uganda, Wasswa et al., 2025
ipomoeae virus (SPLCV) (boutures) Rwanda, South Sudan
5 Begomovirus Sweet potato leaf curl Geminiviridae | Bemisia tabaci Propagation végétative Ipomea batatas Tanzania Mbanzibwa et al., 2014;
ipomoeasaopauloense | Sao Paulo Mohammed et al., 2017
virus (SPLCSPV)
6 Begomovirus Tomato leaf curl Sudan | Geminiviridae | Bemisia tabaci Plants infectés, greffe Amaranthus cruentus, | South Sudan Sohrab, 2020
solanumsudanense virus-Gezira Solanum lycopersicum
(TLCSDV)
7 Bromovirus BMV Brome mosaic Bromoviridae | No details Inoculation mécanique Triticum aestivum Zambia Kapooria & Ndunguru,
virus (BMV) 2004
8 Bromovirus CCMV Cowpea chlorotic Bromoviridae Ceratoma ruficornis, Ceraton trifurcata, Transmission par la semence, | Vigna unguiculata Uganda Amayo et al., 2012
mottle virus (CCMV) Diabrotica balteata Inoculation mécanique
9 Bymovirus tritici Wheat spindle streak Potyviridae Polymyxa graminis Sol, Inoculation mécanique Triticum aestivum Zambie Kapooria & Ndunguru,
mosaic virus (WSSMV) 2004
10 | Carlavirus Sweet potato chlorotic | Betaflexiviridae | Myzus persicae, Aphis gossypii Propagation végétative Ipomea batatas Tanzania, Uganda, Njeru et al., 2008
chloroipomoeae fleck virus (SPCFV) Rwanda
11 | Carlavirus misolani | Potato virus M (PVM) | Betaflexiviridae | Myzus persicae Inoculation mécanique, Solanum tuberosum Rwanda, Burundi, Okonya et al., 2019,
semence et greffe Uganda Tanzania 2021
12 | Cavemovirus Sweet potato caulimo- | Caulimoviridae | No vector Vegetative propagation Ipomea batatas Tanzania, Uganda, Njeru et al., 2008
collusipomeae like virus (SPCaLV) Rwanda, Angola
13 | Comovirus severum cowpea severe mosaic | Secoviridae Ceratoma arcuata, Ceratoma ruficornis, Inoculation mécanique, vigna unguiculata Uganda Amayo et al., 2012
virus (CPSMV) Chalcodermus bimaculatus, Diabrotica balteata, Semences
Diabrotica speciosa,
14 | Crinivirus Tomato infectious Closteroviridae | Trialeurodes vaporariorum No details Solanum lycopersicum | South Sudan Fiallo-Olivé et al., 2011
contagichlorosis chlorosis virus (TICV)
15 | Crinivirus Tomato chlorosis Closteroviridae | Bemisia tabaci, Trialeurodes vaporariorum No details Solanum lycopersicum | South Sudan Fiallo-Olivé et al., 2011
tomatichlorosis virus (ToCV)
16 | Furovirus tritici Wheat soil-borne Virgaviridae Polymyxa graminis Sol, Inoculation mécanique Triticum aestivum Zambia Kapooria & Ndunguru,
mosaic 2004
virus (SBWMV)
17 | Gammacarmovirus cowpea mottle virus Tombusviridae | Ootheca mutabilis, Paraluperodes lineata Inoculation mécanique Vigna unguiculata Uganda Amayo et al., 2012
vignae (CPMoV)
18 | Hordeivirus hordei Barley stripe mosaic Virgaviridae No vector Inoculation mécanique, Triticum aestivum Zambia Kapooria & Ndunguru,
virus (BSMV) semence et pollen 2004
19 | Ipomovirus Cucumber vein Potyviridae Bemisia tabaci Inoculation mécanique ; Cucumis sativum, South Sudan Desbiez et al., 2019
cucumisvenaflavi yellowing virus transmis par greffe Citrullus lanatus

(CVYV)
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20 | Luteovirus pavhordei | Barley yellow dwarf Tombusviridae | Amphorophora circumflexa, Macrosiphum Inoculation mécanique Triticum aestivum Zambia Kapooria & Ndunguru,
virus PAV (BYDV- circumflexa, Myzus circumflexus. 2004
PAV)
21 | Macluravirus Chinese yam necrotic Potyviridae Myzus persicae, Aphis gossypii Propagation végétative, Dioscorea alata Uganda Ogwok et al., 2025
dioscoreachinense mosaic virus (CYNMV) Inoculation mécanique
22 | Mastrevirus Chickpea chlorotic Geminiviridae | Psammotettix alienus Inoculation mécanique Cicer arietinum South Sudan Hamed & Makkouk,
cicerparvi dwarf virus 2002
23 | Mastrevirus hordei Wheat dwarf Geminiviridae | Psammotettix alienus Transmission par la semence, | Triticum aestivum Zambia Kapooria & Ndunguru,
virus (WDV) Inoculation mécanique 2004
24 | Polerovirus CABYV | Cucurbit aphid borne- | Solemoviridae | Myzus persicae, Aphis gossypii No details Citrulus lanatus, Uganda, South Sudan | Masika et al., 2017
yellows virus Cucurbita maxima,
(CABYV) Cicer arietinum L
25 | Polerovirus PEVYVI | Pepper vein yellows Solemoviridae | Aphis gossypii No details Capsicum spp. Rwanda Waweru et al., 2021
virus 1 (PeVYV1)
26 | Polerovirus Pepper vein yellows Solemoviridae | Aphis gossypii No details Capsicum spp. Rwanda Waweru et al., 2021
PEVYVIO virus 10 (PeVYV10)
27 | Polerovirus PEVYV2 | Pepper vein yellows Solemoviridae | Aphis gossypii No details Capsicum spp. Rwanda Waweru et al., 2021
virus 2 (PeVYV2)
28 | Polerovirus PEVYV3 | Pepper vein yellows Solemoviridae | Aphis gossypii No details Capsicum spp. Rwanda Waweru et al., 2021
virus 3 (PeVYV3)
29 | Polerovirus PEVYV4 | Pepper vein yellows Solemoviridae | Aphis gossypii No details Capsicum spp. Rwanda Waweru et al., 2021
virus 4 (PeVYV4)
30 | Polerovirus PEVYVS | Pepper vein yellows Solemoviridae | Aphis gossypii No details Capsicum spp. Rwanda Waweru et al., 2021
virus 5 (PeVYV5)
31 | Polerovirus PEVYV6 | Pepper vein yellows Solemoviridae | Aphis gossypii No details Capsicum spp. Rwanda Waweru et al., 2021
virus 6 (PeVYV6)
32 | Polerovirus PLRV Potato leafroll virus Solemoviridae | Myzus persicae No details Solanum tuberosum Rwanda, Burundi, Okonya et al., 2021
(PLRV) Uganda Tanzania
33 | Polerovirus PPEVYV | Pod Pepper vein Solemoviridae | Myzus persicae No details Capsicum spp. Rwanda Waweru et al., 2021
yellows virus (PeVYV)
34 | Potyvirus arachidis Peanut mottle virus Potyviridae Aphis craccivora, Aphis gossypii, Hyperomyzus Inoculation mécanique Phaseolus vulgaris Zambia Mulenga et al., 2022
(PMV) lactucae, Myzus persicae, Rhopalosiphum padi
35 | Potyvirus Sweet potato latent Potyviridae No vector Propagation végétative, Ipomea batatas Tanzania, Uganda, Njeru et al., 2008
batatalatentis virus (SWPLV) Inoculation mécanique Rwanda
36 | Potyvirus capsivenae | Pepper veinal mottle Potyviridae Aphis gossypii, Myzus persicae, Toxoptera Inoculation mécanique Capsicum spp. Rwanda Waweru et al., 2021
virus (PVMV) citricidus
37 | Potyvirus Zucchini yellow mosaic | Potyviridae Aphis citricola, Aphis gossypii, Myzus persicae Inoculation mécanique Citrulus lanatus, Uganda Masika et al., 2017
cucurbitaflavitesselati | virus (ZYMV) Cucurbita maxima
38 | Potyvirus papayanuli | Papaya ringspot virus Potyviridae Myzus persicae, Aphis gossypii Inoculation mécanique Carica papaya South Sudan Lecogq et al., 2017
39 | Potyvirus passiflorae | Passionfruit woodiness | Potyviridae Aphis gossypii, Myzus persicae Inoculation mécanique Passiflora edulis Uganda Ochwo-Ssemakula et
virus (PWV) al., 2012
40 | Potyvirus vignae cowpea aphid-borne Potyviridae Myzus persicae Mechanical inoculation, seed | Vigna ungiculata, Uganda, Zambia Amayo et al., 2012
mosaic virus (CABMV) Passiflora edulis,
phaselus vulgaris
41 | Potyvirus yam mild mosaic virus | Potyviridae No details Vegetative propagation Dioscorea alata Uganda Ogwok et al., 2025

yamplacidum

(YMMV)
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42 | Tobamovirus capsici | Pepper mild mottle Virgaviridae No vector Inoculation mécanique, Capsicum spp. Rwanda, Zambia Waweru et al., 2021
virus (PMMoV) greffe, contact entre plantes,
graines
43 | Tobamovirus Tomato mosaic virus Virgaviridae No vector Inoculation mécanique, Solanum lycopersicum | Uganda Arinaitwe et al., 2018
tomatotessellati (ToMV) semences
44 | Tritimovirus tritici Wheat streak mosaic Potyviridae Aceria tosichella Vegetative propagation Triticum aestivum Zambia Kapooria & Ndunguru,
virus (WSMV) 2004
45 | Umbravirus Ethiopian tobacco Tombusviridae | Myzus persicae Inoculation mécanique Phaseolus vulgaris Zambia Mulenga et al., 2020,
ethiopiaense bushy top 2022

virus (ETBTV)
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L’analyse des données régionales a permis de recenser quarante-cinq virus (45) signalés dans
les pays voisins de la République Démocratique du Congo. Les résultats montrent une forte
représentation des familles Potyviridae (douze virus), Solemoviridae (dix virus) et
Geminiviridae (sept virus) dans la région. Ces familles regroupent plusieurs virus majeurs
affectant des cultures vivri¢res et maraicheres stratégiques telles que le manioc, la patate douce,
le mais, la tomate, le poivron et les cucurbitacées.

Les résultats mettent également en évidence I’importance épidémiologique des insectes
vecteurs dans la dissémination régionale des virus phytopathogenes. Parmi les principaux
vecteurs identifi€s, Aphis gossypii est associé a quinze virus recensés dans les pays voisins. De
méme, Myzus persicae intervient dans la transmission de quatorze virus, tandis que Bemisia
tabaci est impliqué dans la transmission de sept virus, principalement des Begomovirus et des
Crinivirus recensés dans les pays voisins. Enfin, Polymyxa graminis a été identifi¢é comme
vecteur de deux virus affectant principalement les céréales.

La transmission des virus repose aussi sur les échanges de matériel végétal infecté et la
transmission mécanique. Plusieurs virus sont transmis par boutures, semences, plants infectés
ou par contact mécanique entre plantes.

Certains virus présentent des modes de transmission plus spécifiques, notamment la
transmission par le sol via Polymyxa graminis. L'ensemble de ces mécanismes favorise la
circulation transfrontaliére des virus phytopathogénes et représente un risque d’introduction et
de dissémination en RDC.

Les cultures les plus fréquemment associées aux virus recensés dans les pays voisins sont la
patate douce, la tomate, les cucurbitacées, le poivron et les légumineuses. Ces cultures,
largement cultivées en RDC, constituent des hotes potentiels favorisant 1’établissement et la
dissémination des virus phytopathogenes dans les systémes agricoles régionaux.
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VI.  DISCUSSION

6.1 Diversité virale recensée en RDC

Le recensement de 71 virus phytopathogeénes, identifiés ou suspectés en République
Démocratique du Congo, révele une diversité virale significative affectant les cultures. La
validation selon les standards de I’'ICTV a permis de confirmer 70 especes virales, tandis que 1
reste en attente de validation, soulignant que certaines entités nécessitent encore des
investigations supplémentaires (/ICTV, s. d.; Hull & Rima, 2020; Siddell et al., 2023).

De plus, la présence d’une espeéce récemment décrite par Kwibuka et al., (2026), Cassava
Congo cheravirus, encore en cours de validation, met en évidence le caractére dynamique de la
taxonomie virale ainsi que 1I’émergence continue de nouveaux virus.

La présence des 19 familles virales et 30 genres distincts illustre non seulement la richesse
taxonomique, mais aussi la complexité des interactions virus-hotes dans les agrosystémes
congolais (Roberto, 2020 ; Monde et al., 2021; Casinga et al., 2022).

De plus selon Kwibuka et al., (2026), cette diversité refléte la coexistence de différents modes
de propagation, vecteurs et stratégiques de survie des virus, ainsi que la variété des cultures
cultivées dans le pays. Elle met également en lumiére I’importance de disposer d’une base de
données centralisées et harmonisée, garantissant la cohérence des informations scientifiques et
facilitant la comparaison avec des données internationales (/C7V, s. d. ; Brunt et al., 1996 ;
Kitajima, 2020; Wu et al., 2022).

6.2 Répartition taxonomique des familles virales

La répartition des virus par famille, montre une prédominance des Potyviridae et
Geminiviridae, deux familles dont les especes sont majoritairement transmis par des insectes.
Cette prédominance suggere que la dynamique épidémiologique dans les systemes agricoles
tropicaux de la RDC est fortement influencée par les interactions plantes-virus en particulier
dans des cultures a forte valeur économique comme le manioc, le mais ou le bananier (Bakelana
et al., 2019; Casinga et al., 2022).

La distribution hétérogéne des virus entre les familles peut également refléter des biais de
détection et de recherche, les études étant souvent concentrées sur les cultures les plus
importantes économiquement (Alabi et al., 2008; Bisimwa et al., 2019; Mulimbi et al., 2023).
Ainsi, certaines familles virales pourraient étre sous-estimées, en raison d’un manque
d’investigations dans des cultures moins étudiées ou des régions moins accessibles (He &
Krainer, 2020; Jones, 2021).

Cette structuration taxonomique a des implications pratiques pour la gestion intégrée des
maladies : la connaissance des familles virales dominantes permet de cibler les stratégies de
contrdle, notamment en privilégiant la lutte contre les vecteurs en améliorant les pratiques de
production de matériel végétal sain (Jones, 2021).
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6.3 Répartition des virus par cultures affectées

La distribution des virus par culture en République Démocratique du Congo révele une
hétérogénéité marquée, avec une concentration particulierement élevée chez Manihot esculenta
(Manioc) suivi de Musa spp. (Bananier) et Nicotiana tabacum (Tabac).

Cette prédominance s’expliquer par plusieurs facteurs biologiques et socio-économiques ;

Premiérement, des facteurs biologiques interviennent dans la dynamique de transmission des
virus. Certaines cultures, notamment le manioc et la banane, sont majoritairement multiplier
par voie végétative, ce qui favorise la transmission verticale des virus d’une génération a I’autre
par le matériel de plantation infecté¢ (Bakelana et al., 2019; Kwibuka, 2022 ; Bulonza et al.,
2024 ; Murhububa et al., 2024). Cette propagation constitue un facteur majeur de dissémination
des virus dans les systémes agricoles tropicaux (Kumar et al., 2011 ; Blomme et al., 2020). Par
ailleurs, la plus forte densité des plantes hotes et la présence des vecteurs efficaces, notamment
les insectes piqueurs-suceurs tels que les aleurodes, les pucerons ou certaines cicadelles,
favorisent la transmission horizontale et contribuent a amplifier les épidémies virales dans les
cultures (Murhububa et al., 2021 ; Casinga et al., 2022 ; Bulonza et al., 2024).

Deuxiémement, les facteurs socio-économiques et anthropiques jouent également un role
déterminant (Bisimwa et al., 2019). Les cultures telles que le manioc et la banane, occupent une
place essentielle dans le systéme agricole et alimentaire en Afrique et en RDC (PNSA, 2010 ;
FAO, 2026). En raison de leur importance stratégique pour la sécurité alimentaire et I’économie
agricole, elles font 1’objet d’un effort de recherche, de surveillance phytosanitaire et de
caractérisation virologique plus soutenu, ce qui augmente la probabilité de détection et de
signalement des virus associés a ces cultures ( Bisimwa et al., 2019 ; Balimwacha et al., 2021 ;
Mangaza et al., 2021).

A D’inverse, certaines cultures comme I’ail, la papaye, I’igname et I’arachide pour lesquelles le
nombre limité des virus recensés peut soit refléter soit une diversité intrinseque faible, soit, plus
probablement, un déficit de prospection virologique traduisant un biais lié¢ a I’intensité des
activité de recherches selon les cultures (Roossinck, 2010; Roossinck & Garcia-Arenal, 2015 ;
Rao et al., 2024).

Ainsi la diversité virale observée dans les principales cultures de la RDC résulte d’une
interaction entre les facteurs biologiques, écologique et anthropiques, qui influence a la fois a
I’émergences, la diffusion et la détection des virus dans les systémes agricoles (Roossinck &
Garcia-Arenal, 2015).

6.4 Importance des vecteurs dans I’épidémiologie virale

La répartition des virus selon les vecteurs met en évidence une prédominance marquée de
Bemisia tabaci comme vecteur principal des virus recensés en RDC. Cette observation souligne
le role central des aleurodes dans 1’épidémiologie des plantes dans les agroécosystémes
tropicaux ( Malumphy et al., 2017 ; Koppert, 2025). En effet, Bemisia tabaci est reconnu
comme [’un des vecteurs les plus efficace pour la transmission des virus, en particulier ceux
appartenant aux Geminiviridae et Potyviridae, dont plusieurs affectent des culture majeures du
pays telles que le manioc, la tomate ou encore des légumineuse (Kumar et al., 2021 ; Casinga
et al., 2022; Koppert, 2025).
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La dominance de ce vecteur dans le systéme agricole de la RDC peut étre expliquée par
plusieurs facteurs écologiques et agronomiques (Buyckx, 1962). Tout d’abords les conditions
climatiques tropicales caractérisée par des températures relativement élevées et une humidité
favorable au développement et a la reproduction (Malumphy et al., 2017 ; Koppert, 2025) ;
Mais aussi une forte densité des cultures hotes sensibles, notamment le manioc et la banane ce
qui crée un environnement propice pour la multiplication du vecteurs (Casinga et al., 2022).

Ces observations soulignent que la dynamique épidémiologique des virus des plantes en RDC
est étroitement liée a 1’écologie des vecteurs. Par conséquent, les stratégies de gestion
phytosanitaire devraient intégrer des mesures visant a réduire les populations des vecteurs, leurs
surveillances et 1’utilisation des variétés résistantes (Buyckx, 1962).

6.5 Mode transmission

L’analyse des modes de transmission des virus des plantes recensés en république
Démocratique du Congo met en évidence une dominance claire de la transmission végétative,
qui concerne 48,6% des virus. Ce résultat refléte I’importance des systéme de multiplication
végétative dans les agroécosystémes tropicaux ( Roger, 2015; Murhububa et al., 2021 ; Bulonza
et al., 2024, 2024).

En effet, de nombreuses cultures majeures cultivées en RDC, notamment le manioc, la patate
douce, le bananier ou encore la pomme de terre, sont propagées par boutures, greffon ou plants
issus de multiplication végétative (Bisimwa et al., 2015 ; Zeyimo et al., 2019; Murhububa et
al., 2021). Dans ce conditions, tout matériel végétal infecté constitue un vecteur direct de
transmission du virus vers la génération suivante. Ce mécanisme favorise ainsi la persistance et
I’accumulation des infections virales au fil des cycles culturaux, particuliérement en ’absence
de systemes efficaces de production de matériel végétal certifié (Grumelec, s. d.; FAO, 2005 ;
PNSA, 2010).

La transmission mécanique représente le deuxieme mode de transmission le plus le plus
fréquent, avec 31% des virus recensés. Ce mode de transmission peut se produire lors du contact
direct entre tissus végétaux, mais également par I’intermédiaire d’outils agricole contaminés ou
de manipulations culturales telles que la taille, la transplantation ou la récolte (Geering &
Randles, 2012; Glenn Laney, 2025). La fréquence relativement élevée de ce mode de
transmission suggere que les pratiques culturales jouent un role non négligeable dans la
propagation des virus, notamment dans les systémes agricoles ou les mesures d’hygiene
phytosanitaire sont limitées (Casinga et al., 2021).

La transmission par les semences (17 %) ou encore les autres modes, incluant la transmission
par le pollen, le sol ou la présence de plantes infectées dans I’environnement (5,6 %), constitue
un mécanisme important pour la dispersion a longue distance des virus. Ce mode de
transmission est particulierement préoccupant dans les contextes ou les semences circulent
largement entre agriculteurs ou entre régions, sans controle phytosanitaire systématique
(Geering & Randles, 2012).

Enfin, pour 4,2 % des virus recensés, aucune information sur le mode de transmission n’a été
identifiée dans la littérature scientifique. Cette absence de données met en évidence des lacunes
importantes dans la connaissance de la biologie et de 1’épidémiologie de certains virus des
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plantes présents en RDC, ce qui souligne la nécessité de renforcer les travaux de recherche et
de caractérisation virologique dans la région (Buyckx, 1962; FAO, 2026; Mulimbi et al., 2023).

Dans I’ensemble, ces résultats indiquent que la propagation des virus des plantes en RDC est
fortement influencée par une combinaison des facteurs anthropiques, incluant les modes de
propagation des cultures, les pratiques agricoles et la présence des vecteurs biologique
efficaces. Ils mettent également en évidence I’importance de développer des stratégies de
gestion intégrée des maladies virales, reposant notamment sur la production et la diffusion de
matériel végétal sain, la mise en ceuvre de pratiques culturales hygiéniques et le controle des
populations des vecteurs.

6.6 Apport et limites de la plateforme web développée

Le développement de la plateforme web constitue un prolongement direct des résultats obtenus
dans cette étude. En effet, la structuration des données relatives aux virus des plantes en
République Démocratique du Congo a permis leur intégration dans un outil numérique facilitant
leur consultation et leur diffusion ( Siddell et al., 2023; Peters et al., 2024; LitvinUlad et al.,
2025).

Contrairement aux bases de données internationales, souvent généralistes et peu
contextualisées, la plateforme développée dans ce travail se distingue par son orientation
régionale d’Afrique centrale en général et plus particulierement en République Démocratique
du Congo. Elle offre ainsi un acces simplifi¢ a des informations pertinentes pour les chercheurs,
les étudiants et les acteurs du secteur agricole (Fletcher et al., 2009).

L’intégration de la double nomenclature (ancienne et nouvelle classification ICTV) constitue
également un apport majeur, en facilitant la transition entre les systémes de classification et en
améliorant la compréhension des évolutions taxonomiques (Fletcher et al., 2009; Wu et al.,
2022).

Par ailleurs, le caractere multilingue de la plateforme (anglais, francais et swahili) renforce son
accessibilité et son potentiel d’utilisation dans des contextes vari€s, notamment dans des zones
ou I’acces a I’information scientifique est limité (Cordingley, 2019).

Toutefois, certaines limites doivent étre soulignées. La plateforme repose sur les données
actuellement disponibles, qui peuvent €tre incompletes ou évoluer avec les avancées de la
recherche (Brunt et al., 1996). De plus, I’absence de mise a jour automatique constitue une
contrainte pour la pérennité de 1’outil (Fletcher et al., 2009; Kitajima, 2020; Phadke et al.,
2021).

Dans une perspective, I’intégration de fonctionnalités supplémentaires, telles que des outils
d’aide au diagnostic ou des systémes de mise a jour dynamique, pourrait renforcer I’impact de
cet outil dans la gestion des maladies virales des plantes (Brunt et al., 1996; Buyckx, 1962).

6.7 Virus phytopathogénes signalés dans les pays voisins et implications pour la RDC

L’analyse régionale des 45 virus phytopathogeénes présents dans les pays voisins de la
République Démocratique du Congo a mis en évidence une forte diversité virale en Afrique
centrale et orientale. La prédominance des familles Solemoviridae, Potyviridae et
Geminiviridae, qui sont parmi les familles virales les plus répandue en systémes agricoles
tropicaux ce qui confirme I’importance agronomique et épidémiologique de ces groupes viraux
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(Casinga et al., 2022; Tatineni & Hein, 2023). Ces familles regroupent plusieurs virus majeurs
responsables de pertes importantes sur des cultures stratégiques telles que la patate douce, la
tomate, les cucurbitacées, le poivron, les légumineuses et les céréales, cultures largement
cultivées en RDC (CABI & EPPO, 2003; Legg & Fauquet, 2004; Worrall et al., 2015). Le fait
que ces cultures soient également largement cultivées en RDC augmente le risque
d’¢établissement et de dissémination de ces agents pathogeénes sur le territoire national.

La forte représentation des virus transmis par Bemisia tabaci, Myzus persicae et Aphis gossypii
souligne le role central des insectes vecteurs dans la circulation régionale des agents
phytopathogeénes (Malumphy et al., 2017; Waweru et al., 2020). Ces vecteurs sont largement
distribués en Afrique subsaharienne et sont favorisés par les conditions climatiques tropicales
ainsi que par I’intensification des systémes de culture (Kumar et al., 2021; Rabo et al., 2024).
La présence de plusieurs virus associés aux mémes vecteurs suggere une circulation
transfrontaliere active des virus phytopathogenes entre les pays voisins et la RDC.

Les résultats mettent également en évidence I’importance des échanges de matériel végétal
infecté dans la dissémination des virus. Plusieurs agents pathogénes recensés sont transmis par
boutures, semences, plants infectés ou greffage, notamment chez la patate douce, la pomme de
terre et les cucurbitacées (Chiunga & Valkonen, 2013; Okonya et al., 2019; Zinga et al., 2016).
Dans le contexte agricole de la RDC, ou les échanges informels de semences et de matériel
végétatif entre agriculteurs restent fréquents, ces pratiques pourraient favoriser 1’introduction
et I’établissement de nouveaux virus phytopathogénes sur le territoire national (FAO, 2013;
Ministeére de I’environnement, 2014).

La présence de certains virus dans plusieurs pays voisins sans signalement officiel en RDC
pourrait refléter soit une absence réelle, soit des insuffisances de surveillance phytosanitaire et
de capacités diagnostiques. Cette situation souligne I’importance de mettre en place un systéme
renforcé de surveillance et de suivi phytosanitaire en RDC, intégrant des prospections
réguliéres, des capacités de diagnostic modernes, une veille taxonomique continue et une
meilleure coordination régionale des données phytosanitaires et les systémes de controle
phytosanitaire aux frontieres. Une meilleure connaissance de la diversité virale régionale
constitue ainsi un outil essentiel pour anticiper les risques d’émergence et améliorer la gestion
des maladies virales des plantes en République Démocratique du Congo.
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CONCLUSION GENERALE

La présente, avec comme objectif de contribuer a une meilleure connaissance et surveillance
des maladies virales des plantes en République Démocratique du Congo a travers le
développement d’une base de données centralisée, normalisée et exploitable des virus
phytopathogeénes rapportés dans le pays, reliant 1’ancienne nomenclature aux standards
taxonomiques actuels définis par I'ICTV a permis a mettre en évidence I’importance des virus
phytopathogeéne en RDC, ou ils présentent une contrainte majeure a la productivité agricole et
a la sécurité alimentaire. A travers une démarche de recensement, de compilation d’analyse et
de structuration des données disponibles, ce travail a permis de recenser 71 virus et viroides,
dont 70 validés selon la nomenclature actuelle de I'ICTV, affectant un éventail des cultures
d’intérét agronomique.

Les résultats obtenus révélent une forte diversité virale, associée a une grande variabilité des
plantes hotes et des symptomes observés. Parmi les cultures étudiées, le manioc apparait comme
particulierement affecté, ce qui souligne son importance dans les dynamiques épidémiologiques
et les enjeux agricoles du pays. Cette vulnérabilité est d’autant plus préoccupante que cette
culture constitue une source alimentaire essentielle pour une plus grande partie de la population
de la RDC.

Le travail met également en évidence le role central des vecteurs dans la dissémination des
virus, avec une prédominance marquée de Bemisia tabaci, identifié comme vecteur majeur
impliqué dans la transmission de nombreux virus d’importance économique. En parall¢le, la
transmission des nombreux virus par voie végétative, notamment [’utilisation des boutures ou
matériel de plantation infecté, constitue un facteur clé¢ de la propagation et de maintien des
infections virales dans les systemes de production, rendant leur gestion particulierement
complexe.

Un apport important de ce travail réside dans 1’harmonisation des données virologiques,
notamment a travers 1’intégration de la nomenclature actualisée de ’'ICTV, permettant de lever
les ambiguités liées aux anciennes classifications et renforce la fiabilité et I’exploitabilité des
données compilées. Dans cette optique, le développement d’une plateforme web « MLINZI »
constitue une contribution innovante, en proposant un outils numeérique interactif dédié¢ a la
centralisation, a la visualisation et a la diffusion des connaissances en virologies végétale.

De plus I’analyse des virus phytopathogenes recensés dans les pays voisins de la RDC met en
évidence une forte diversité virale dominée par les familles Solemoviridae, Potyviridae et
Geminiviridae. La présence de vecteurs communs tels que Bemisia tabaci, Myzus persicae et
Aphis gossypii, associée aux échanges transfrontaliers de matériel végétal et aux similitudes
agroécologiques régionales, favorise la circulation et le risque d’introduction de nouveaux virus
phytopathogenes en RDC. Ces résultats soulignent I’importance de renforcer la surveillance
phytosanitaire et les capacités diagnostiques dans le pays.

Toutefois, certaines limites ont été identifiées, notamment la présence de données non
géoréférencées ainsi que 1’utilisation d’anciennes divisions administratives, ce qui restreint la
précision de ’analyse spatiale de la distribution des virus. Ces contraintes mettent en évidence
la nécessité d’améliorer la qualité, la précision et la standardisation des données, en particulier
en ce qui concerne les informations géographiques. De plus, pour certains virus, la confirmation
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repose uniquement sur des observations symptomatiques, faute de validation moléculaire, ce
qui souligne la nécessité de compléter les données existantes par des analyses expérimentales
et moléculaires pour renforcer la fiabilité¢ des informations.

En perspective ;

Au regard des résultats obtenus et des limites identifiées, plusieurs perspectives de recherche et
de développement se dégagent. Tout d’abord, 1’enrichissement continu de la base de données
MLINZI apparait essentiel, notamment par 1’intégration de nouvelles données issues des
travaux récents, ainsi que par 1’actualisation réguli¢re de la nomenclature virale en fonction des
évolutions de 'ICTV.

Par ailleurs, I’intégration de données géospatiales précises constitue une priorit¢ afin
d’améliorer la cartographie et la compréhension de la distribution des virus a 1’échelle du
territoire. Cela pourrait inclure 1’utilisation d’outils de géolocalisation et de systéme
d’information géographique (SIG), permettant une meilleure analyse des dynamiques
épidémiologiques.

Des perspectives expérimentales pourraient également étre envisagées, notamment a travers la
caractérisation moléculaire des virus recensés, 1’étude de leurs interactions avec les plantes
hétes, ainsi que I’analyse du role des vecteurs dans différents contextes agroécologiques. Le
développement d’approches bio-informatiques, incluant I’analyse des génomes viraux,
représenterait également un axe promoteur.
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ANNEXES

Au vu de leurs tailles, les annexes 1 a 4 sont disponibles sur le drive suivant :

https://drive.google.com/drive/folders/1Cz_174RIO0DDEwzi5gNeo07WojShZKFw?fbclid=I
wZXh0beNhZWOCMTEAAROQu-bS1aG1lIxWNVZth7aMKZ-Hjrqu5BP jUNIIwtnm-
xKqgcgew2uQOepEw_aem_xOltnMpt8wAuERN{]cK3NA

Aussi le lien d’acceés a la plateforme web développer dans le cadre de ce projet:
www.mlinzidata.com MLINZI - Plant Virus Database

Annexe 1 : Fichier « Les virus présents en RDC.xls »

Ce fichier Excel regroupe I’ensemble des virus et viroides phytopathogénes recensés ou
suspectés en République Démocratique du Congo. Il comprend notamment les informations
relatives a la nomenclature taxonomique selon les standards de I’ICTV, les anciennes
dénominations, les identifiants ICTV, les plantes hotes, les vecteurs associés, les modes de
transmission, la distribution géographique des virus ainsi que les références bibliographiques
correspondantes. Cette base de données a servi de support principal pour ’analyse de la
diversité virale réalisée dans le cadre de cette étude.

Annexe 2 : Fichier « Les virus présents dans les pays voisins.xls »

Ce fichier Excel regroupe les virus phytopathogénes signalés dans les pays voisins de la
République Démocratique du Congo et susceptibles de représenter un risque d’introduction sur
le territoire national. Il comprend les informations relatives a la nomenclature taxonomique
selon les standards de I’ICTV, les anciennes dénominations, les identifiants ICTV, les plantes
hotes, les vecteurs associés, les modes de transmission, les pays de signalement ainsi que les
références bibliographiques correspondantes. Cette base de données a permis de réaliser
I’analyse régionale des risques dans le cadre de cette étude.

Annexe 3 et 4 : Réponses des experts consultés

Cette annexe regroupe une partie des réponses obtenues aupres des experts consultés dans le
cadre de cette étude. Ces contributions ont permis de compléter, vérifier et enrichir les
informations relatives aux virus phytopathogenes recensés en République Démocratique du
Congo, notamment concernant leur taxonomie, leur distribution géographique, leurs hotes et
leur importance phytosanitaire.

Annexe 5 : Synthése des virus phytopathogénes recensés en RDC (tableau récapitulatif
simplifié).
Le tableau 7 constitue une synthese générale des données collectées et harmonisées au cours de

cette étude et permet une consultation rapide des principales informations virologiques relatives
aux cultures d’intérét agricole en RDC.
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https://drive.google.com/drive/folders/1Cz_i74RIO0DDEwzi5gNeo07WojShZKFw?fbclid=IwZXh0bgNhZW0CMTEAAR0u-bS1aG1lxWNVZth7aMKZ-Hjrqu5BP_jUNIlwtnm-xKqcgew2uQ0epEw_aem_xOltnMpt8wAuERNfjcK3NA
https://drive.google.com/drive/folders/1Cz_i74RIO0DDEwzi5gNeo07WojShZKFw?fbclid=IwZXh0bgNhZW0CMTEAAR0u-bS1aG1lxWNVZth7aMKZ-Hjrqu5BP_jUNIlwtnm-xKqcgew2uQ0epEw_aem_xOltnMpt8wAuERNfjcK3NA
http://www.mlinzidata.com/
https://www.mlinzidata.com/sort/family
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Tableau 7 : Liste des virus et viroides phytopathogénes recensés ou suspectés en République Démocratique du Congo avec leur nomenclature ICTV, hotes,
vecteurs et distribution géographique

Ancien noms Abréviati | Nouveau nom Famille Genre Hote au Congo | Vecteurs Provinces (DRC) Statut ICTV References
on

1 Banana bunchy top | BBTV Babuvirus musae | Nanoviridae Babuvirus Musa spp. Pentalonia Eastern and Central Kasai, Kongo central, Kwilu, ICTV19982654 Mukwa et al., 2014

virus (BBTV) nigronervosa South-Kivu, Haut-Katanga, Kwilu, Kinshasa, Tshopo,
Equateur

2 African cassava ACMV Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Manihot Bemisia tabaci Haut-Katanga, Ituri, South Kivu, Kwilu,Eastern Kasai, | ICTV19790994 Bisimwa et al.,
mosaic virus manihotis esculenta Kongo central, Kinshasa, Tshopo, Mongala, Nord 2012
(ACMV) Ubangi, and Sud Ubangi

3 East African EACMVO | Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Manihot Bemisia tabaci Haut-Katanga, Ituri, South Kivu, Kwilu,Eastern Kasai, | ICTV19981390 Neuenschwander et
cassava mosaic manihotisafricaen esculenta Kongo central, Kinshasa, Tshopo, Mongala, Nord al., 2002 ; Bisimwa
virus (EACMV0) se Ubangi, and Sud Ubangi etal., 2012

4 African cassava ACMBV | Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Manihot Bemisia tabaci Haut-Katanga, Ituri, South Kivu, Kwilu,Eastern Kasai, | [CTV201856693 Muengula-Manyi,
mosaic virus manihotisburkinaf esculenta Kongo central, Kinshasa, Equateur, Tshopo 2014
Burkinafaso isolate asoense
(ACMBV)

5 East African EACMCV | Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Manihot Bemisia tabaci Haut-Katanga, Ituri, South Kivu, Kwilu,Eastern Kasai, | ICTV20041135 Muengula-Manyi,
cassava mosaic manihotiscamero esculenta Kongo central, Kinshasa, Equateur, Tshopo 2014
Cameroon virus onense
(EACMCV)

6 Indian cassava ICMV Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Manihot Bemisia tabaci Haut-Katanga, Ituri, South Kivu, Kwilu,Eastern Kasai, | ICTV19911646 Bisimwa et al.,
mosaic manihotisindiane esculenta Kongo central, Kinshasa, Equateur, Tshopo 2012 ; Muengula-
virus (ICMV) nse Manyi, 2014

7 East African EACMKV | Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Manihot Bemisia tabaci Haut-Katanga, Ituri, South Kivu, Kwilu,Eastern Kasai, | I[CTV20083861 Muengula-Manyi,
cassava mosaic manihotiskenyaen esculenta Kongo central, Kinshasa, Equateur, Tshopo 2014
Kenya virus se
(EACMKYV)

8 African cassava ACMMYV | Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Manihot Bemisia tabaci Haut-Katanga, Ituri, South Kivu, Kwilu,Eastern Kasai, | ICTV20152813 Muengula-Manyi,
mosaic Madagascar manihotismadaga esculenta Kongo central, Kinshasa, Equateur, Tshopo 2014
virus (ACMMYV) scarense

9 East African EACMM | Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Manihot Bemisia tabaci Haut-Katanga, Ituri, South Kivu, Kwilu,Eastern Kasai, | ICTV20041136 Muengula-Manyi,
cassava mosaic \Y% manihotismalawie esculenta Kongo central, Kinshasa, Equateur, Tshopo 2014
Malawi virus nse
(EACMMYV)

10 East African EACMZV | Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Manihot Bemisia tabaci Haut-Katanga, Ituri, South Kivu, Kwilu,Eastern Kasai, | ICTV20041138 Muengula-Manyi,
cassava mosaic manihotiszanziba esculenta Kongo central, Kinshasa, Equateur, Tshopo 2014
Zanzibar virus rense
(EACMZV)

11 Tobacco leaf curl TLCCV Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Nicotiana Bemisia tabaci No details ICTV20152853 Buyckx, 1962
Comoros virus nicotianacomoros tabacum
(TVCCV) ense

12 | Tobacco leaf curl TLCZV Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Nicotiana Bemisia tabaci No details ICTV20073746 Buyckx, 1962
Zimbabwe virus nicotianazimbabw tabacum
(TLCZV) ense



https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403895&ictv_id=ICTV19982654
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403179&ictv_id=ICTV19790994
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403243&ictv_id=ICTV19981390
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202406693&ictv_id=ICTV201856693
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403240&ictv_id=ICTV20041135
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403260&ictv_id=ICTV19911646
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403241&ictv_id=ICTV20083861
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403202&ictv_id=ICTV20152813
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403242&ictv_id=ICTV20041136
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403244&ictv_id=ICTV20041138
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403391&ictv_id=ICTV20152853
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403397&ictv_id=ICTV20073746
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13 | South African SACMV | Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Manihot Bemisia tabaci No details ICTV19981419 Were et al., 2004
cassava mosaic warburgi esculenta
virus (SACMV)
14 | Maize streak virus | MSV Mastrevirus Geminiviridae | Mastrevirus Zea mays Cicadulina mbila Lomami, Tshopo ICTV19780758 Thottappilly et al.,
MSV) storeyi 1998 ; Buyckx,
1962
15 | Cucumber mosaic | CMV Cucumovirus Bromoviridae | Cucumovirus | Musa spp. Acyrthosiphon Kongo-Central, Equateur ICTV19710166 Mukwa et al., 2016
virus (CMV) CMV pisum ; Cabrera Mederos
etal., 2018
16 | Pineapple PMWaV2 | Ampelovirus Closterovirida | Ampelovirus Ananas comosus | Dysmicoccus No details ICTV20020797 Buyckx, 1962
mealybug wilt- duananas e brevipes
associated virus 2
(PMWaV2)
17 | Pineapple PMWaV3 | Ampelovirus Closterovirida | Ampelovirus Ananas comosus | Dysmicoccus No details ICTV20093491 Buyckx, 1962
mealybug wilt- triananas e brevipes
associated virus 3
(PMWaV3)
18 | Pineapple PMWaVl | Ampelovirus Closterovirida | Ampelovirus Ananas comosus | Dysmicoccus No details ICTV20020796 Buyckx, 1962
mealybug wilt- unananas e brevipes
associated virus 1
(PMWaVl)
19 | Manihot esculenta- | MEaV-1 Ampelovirus Closterovirida | Ampelovirus Manihot No details South Kivu ICTV202522751 Kwibuka et al.,
associated virus 1 unesculentae e esculenta 2021
(MEaV-1)
20 | Manihot esculenta- | MEaV-2 | Ampelovirus Closterovirida | Ampelovirus Manihot No details South Kivu ICTV202522752 Kwibuka et al.,
associated virus 2 duesculentae e esculenta 2021
(MEaV-2)
21 | Citrus tristeza virus | CTV Closterovirus Closterovirida | Closterovirus | Citrus spp. Toxoptera Kwilu ICTV19760668 Buyckx, 1962 ;
(CTV) tristezae e citricidus Brunt et al., 1996 ;
Agadakani, 2018
22 | Sweet potato SPCSV Crinivirus Closterovirida | Crinivirus Ipomoea batatas | Bemisia tabaci Bas-Ué¢l¢, Haut-Katanga, North and South Kivu ICTV19981257 Carey et al., 1998 ;
chlorotic stunt ipomeae e Rubabura &
virus Bisusa, 2011
23 | Peanut clump virus | PCV Pecluvirus Virgaviridae Pecluvirus Arachis Polymyxa graminis | No details ICTV19871296 EPPO, 2026
arachidis hypogaea
24 | Potato Mop-Top PMTV Pomovirus solani | Virgaviridae Pomovirus Solanum Spongospora No details ICTV19871297 Buyckx, 1962
Virus tuberosum subterranea
25 | Tobacco mosaic ™V Tobamovirus Virgaviridae Tobamovirus | Nicotiana No vector No details ICTV19710322 Buyckx, 1962
virus tabaci tabacum
26 | Tobacco Rattle TRV Tobravirus tabaci | Virgaviridae Tobravirus Nicotiana Paratrichodorus No details ICTV19710327 Buyckx, 1962;
Virus tabacum allius EPPO, 2026
27 | Garlic virus D GarVD Allexivirus Alphaflexivirid | Allexivirus Allium sativum Aceria tulipae North Kivu ICTV19982601 Majumder et al.,
deltallii ae (garlic and onion 2018
mite)
28 | Potato virus X PVX Potexvirus Alphaflexivirid | Potexvirus Solanum No vector No details ICTV19710248 Buyckx, 1962
ecspotati ae tuberosum
29 | Potato virus S PVS Carlavirus Betaflexivirida | Carlavirus Solanum No vector No details ICTV19911545 Buyckx, 1962
sigmasolani e tuberosum



https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403365&ictv_id=ICTV19981419
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403525&ictv_id=ICTV19780758
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402772&ictv_id=ICTV19710166
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402987&ictv_id=ICTV20020797
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402988&ictv_id=ICTV20093491
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402986&ictv_id=ICTV20020796
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202522751&ictv_id=ICTV202522751
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202522752&ictv_id=ICTV202522752
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402996&ictv_id=ICTV19760668
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403015&ictv_id=ICTV19981257
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405413&ictv_id=ICTV19871296
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405419&ictv_id=ICTV19871297
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405447&ictv_id=ICTV19710322
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405461&ictv_id=ICTV19710327
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402179&ictv_id=ICTV19982601
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402220&ictv_id=ICTV19710248
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402274&ictv_id=ICTV19911545
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30 | Cowpea mild CPMMV | Carlavirus vignae | Betaflexivirida | Carlavirus Phaseolus Bemisia tabaci No details ICTV19991771 Thottappilly &
mottle virus e vulgaris Rossel, 1992
31 | Groundnut rosette | GRV Umbravirus Tombusviridae | Umbravirus Arachis Aphis craccivora No details ICTV19952482 Sreenivasulu et al.,
virus arachidis hypogaea s. d.; Tshite et al.,
2015
32 | Tobacco Mottle TMoV Umbravirus Tombusviridae | Umbravirus Nicotiana Mpyzus persicae No details ICTV19952484 Buyckx, 1962
Virus maculae tabacum
33 | Maize chlorotic MLNV Machlomovirus Tombusviridae | Machlomoviru | Zea mays Peregrinus maidis | Estern and Western Kasai, Kongo-Central, Tshopo, ICTV19931875 Lukanda et al.,
mottle virus zeae s North Kivu 2014
34 | Citrus psorosis CPsV Ophiovirus citri | Aspiviridae Ophiovirus Citrus spp. No details No details ICTV19982658 Buyckx, 1962
virus
35 | Tomato spotted TSWV Orthotospovirus | Tospoviridae Orthotospovir | Solanum Frankliniella No details ICTV19710332 CABI & EPPO,
wilt virus tomatomaculae us lycopersicum occidentalis 2018
36 | Maize stripe virus | MSpV Tenuivirus zeae Phenuiviridae | Tenuivirus Zea mays Peregrinus maidis | No details ICTV19911838 Thottappilly et al.,
1993
37 | Tobacco Ringspot | TRSV Nepovirus Secoviridae Nepovirus Nicotiana Xiphinema No details ICTV19710221 Buyckx, 1962 ;
Virus nicotianae tabacum americanum Bragard et al., 2020
38 | Cassava Congo CCChV Secoviridae Cheravirus Manihot No details Kongo-Central, South kivu Non-Validé Kwibuka et al.,
Cheravirus esculenta 2026
39 | Groundnut rosette | GRaV Polerovirus Solemoviridae | Polerovirus Arachis Aphis craccivora No details ICTV19911693 Sreenivasulu et al.,
assistor virus GRAV hypogaea s. d.; Tshite et al.,
2015
40 | Tobacco vein TVDV Polerovirus Solemoviridae | Polerovirus Nicotiana Mpyzus persicae No details ICTV20073960 Buyckx, 1962
distorting virus TVDV tabacum
41 | Rice yellow mottle | RYMV Sobemovirus Solemoviridae | Sobemovirus Oryza sativa Sesselia pusilla South Kivu (surroundings of Bukavu) ICTV19911831 Hubert et al., 2013
virus RYMV
42 Southern bean SBMV Sobemovirus Solemoviridae | Sobemovirus Phaseolus Ceratoma No details ICTV19780836 EPPO, 2026
mosaic virus SBMV vulgaris trifurcata
43 | Southern cowpea SCoMV Sobemovirus Solemoviridae | Sobemovirus Phaseolus Ceratoma No details ICTV19982692 EPPO, 2026
mosaic virus SCPMV vulgaris trifurcata
44 | Cassava brown CBSV Ipomovirus Potyviridae Ipomovirus Manihot Bemisia tabaci Haut-Katanga, Ituri, South Kivu ICTV20041718 Kwibuka, 2022
streak virus brunusmanihotis esculenta
45 | Sweet potato mild | SPMMV | Ipomovirus Potyviridae Ipomovirus Ipomoea batatas | Bemisia tabaci Kwilu, Kwango, North and South Kivu ICTV19982236 Rubabura &
mottle virus lenisbatatae Bisusa, 2011
46 | Ugandan cassava UCBSV Ipomovirus Potyviridae Ipomovirus Manihot Bemisia tabaci Ituri, South Kivu ICTV20115387 Mulimbi et al.,
brown streak virus manihotis esculenta 2012 ; Casinga et
al., 2019, 2021
47 | Potato virus A PVA Potyvirus Potyviridae Potyvirus Solanum Myzus persicae No details ICTV20074395 Buyckx, 1962
atuberosi tuberosum
48 | Sweet potato SPFMV Potyvirus Potyviridae Potyvirus Ipomoea batatas | Aphis gossypii Eastern and Western Kasai, Kwilu, Kongo-Central ICTV19911813 CABI & EPPO,
feathery mottle batataplumei 2003; Carey et al.,
virus 1998
49 | Moroccan MWMV Potyvirus Potyviridae Potyvirus Carica papaya Aphis gossypii North Kivu ICTV19991406 Arocha et al., 2008
watermelon mosaic citrullimoroccens
virus e
50 | Johnsongrass JIGMV Potyvirus Potyviridae Potyvirus Zea mays Aphis craccivora No details ICTV19911786 Stewart et al., 2017
mosaic virus halapensis ; Asiimwe et al.,

2019



https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402245&ictv_id=ICTV19991771
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405270&ictv_id=ICTV19952482
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405275&ictv_id=ICTV19952484
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405237&ictv_id=ICTV19931875
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403947&ictv_id=ICTV19982658
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202400186&ictv_id=ICTV19710332
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202400171&ictv_id=ICTV19911838
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402130&ictv_id=ICTV19710221
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403795&ictv_id=ICTV19911693
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202403789&ictv_id=ICTV20073960
https://fr.wikipedia.org/wiki/Oryza_longistaminata
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405378&ictv_id=ICTV19911831
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405383&ictv_id=ICTV19780836
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405384&ictv_id=ICTV19982692
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404543&ictv_id=ICTV20041718
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404546&ictv_id=ICTV19982236
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404548&ictv_id=ICTV20115387
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404668&ictv_id=ICTV20074395
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404685&ictv_id=ICTV19911813
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404640&ictv_id=ICTV19991406
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404627&ictv_id=ICTV19911786
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51 | Tobacco etch virus | TEV Potyvirus Potyviridae Potyvirus Nicotiana Myzus persicae No details ICTV19710261 Buyckx, 1962
nicotianainsculpe tabacum
ntis
52 | Bean common BCMNV | Potyvirus Potyviridae Potyvirus Phaseolus Acyrthosiphon North and South Kivu, Ituri, Haut-Katanga ICTV19951863 Ngombo, 2024
mosaic necrosis phaseoli vulgaris pisum
virus
53 | bean yellow mosaic | BYMV Potyvirus Potyviridae Potyvirus Phaseolus Acyrthosiphon No details ICTV19710251 Eppo, 1992
virus phaseoluteum vulgaris pisum
54 | Bean common BCMV Potyvirus Potyviridae Potyvirus Phaseolus Acyrthosiphon North and South Kivu, Ituri, Haut-Katanga ICTV19991368 Barhahakana et al.,
mosaic virus phaseovulgaris vulgaris pisum 2014
55 | Sugarcane mosaic | SCMV Potyvirus Potyviridae Potyvirus Saccharum Dactynotus South and North Kivu ICTV19760782 Alegria et al., 2003
virus sacchari officinarum, Zea | ambrosiae
mays
56 | Yam mosaic virus | YMV Potyvirus Potyviridae Potyvirus Dioscorea alata | Aphis craccivora Tshopo ICTV19911824 Adejumobi et al.,
yamtesselati 2022; Adjei et al.,
2022
57 | Maize dwarf MDMV Potyvirus Potyviridae Potyvirus Zea mays Schizaphis No details ICTV19911789 EPPO, 2026
mosaic virus zeananus graminum
58 | Banana streak GF | BSGFV Badnavirus Caulimovirida | Badnavirus Musa spp. Planococcus citri Kongo-Central ICTV20073386 Mukwa et al., 2016
virus alphavirgamusae | e ; Fidan & Kog,
2019
59 | Banana streak IM | BSIMV Badnavirus Caulimovirida | Badnavirus Musa spp. Planococcus citri | No details ICTV20141862 Mukwa et al., 2016
virus betavirgamusae e ; Fidan & Kog,
2019
60 | Banana streak OL | BSOLV Badnavirus Caulimovirida | Badnavirus Musa spp. Planococcus citri Kongo-Central ICTV20073388 Mukwa et al., 2016
virus deltavirgamusae | e ; Fidan & Kog,
2019
61 | Banana streak UA | BSUAV Badnavirus Caulimovirida | Badnavirus Musa spp. Planococcus citri No details ICTV20141863 Fidan & Kog, 2019
virus epsilonvirgamusa | e
e
62 | Banana streak UL | BSULV Badnavirus Caulimovirida | Badnavirus Musa spp. Planococcus citri No details ICTV20141865 Fidan & Kog, 2019
virus etavirgamusae e
63 | Banana streak MY | BSMYV | Badnavirus Caulimovirida | Badnavirus Musa spp. Planococcus citri No details ICTV20073387 Mukwa et al., 2016
virus gammavirgamusa | e ; Fidan & Kog,
e 2019
64 | Banana streak NV | BSNVV Badnavirus Caulimovirida | Badnavirus Musa spp. Planococcus citri No details ICTV20115414 Fidan & Kog, 2019
virus iotavirgamusae e
65 | Banana streak Ul BSUIV Badnavirus Caulimovirida | Badnavirus Musa spp. Planococcus citri | No details ICTV20141864 Mukwa et al., 2016
virus zetavirgamusae e ; Fidan & Kog,
2019
66 | Satellite tobacco TMVsV Virtovirus tabaci | Tomosaviridae | Virtovirus Nicotiana No vector No details ICTV20154650 Buyckx, 1962
mosaic virus tabacum
67 | Banana bunchy top | BBTsV Babusatellite Alphasatellitid | Babusatellite | Musa spp. Pentalonia Same distribution as BBTV ICTV20175712 EPPO, 2026
satelitevirus musae ae nigronervosa
68 | Coconut cadang- cccvd Cocadviroid Pospiviroidae | Cocadviroid Elaeis guineensis | No details No details ICTV19911894 DPVweb, s.d
cadang viroid cadangi



https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404695&ictv_id=ICTV19710261
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404575&ictv_id=ICTV19951863
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404577&ictv_id=ICTV19710251
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404576&ictv_id=ICTV19991368
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404681&ictv_id=ICTV19760782
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404715&ictv_id=ICTV19911824
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404637&ictv_id=ICTV19911789
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402820&ictv_id=ICTV20073386
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402821&ictv_id=ICTV20141862
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402823&ictv_id=ICTV20073388
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402824&ictv_id=ICTV20141863
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402826&ictv_id=ICTV20141865
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402822&ictv_id=ICTV20073387
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402828&ictv_id=ICTV20115414
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202402825&ictv_id=ICTV20141864
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405393&ictv_id=ICTV20154650
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405712&ictv_id=ICTV20175712
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404511&ictv_id=ICTV19911894
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69 | Tobacco leaf curl TLCbV Betasatellite Tolecusatelliti | Betasatellite Nicotiana Bemisia tabaci No details ICTV20165465 Buyckx, 1962
betasatellite nicotianinvolution | dae tabacum
is
70 | Potato virus Y PVY Potyvirus Potyviridae Potyvirus Solanum Myzus persicae No details ICTV19710259 Buyckx, 1962
yituberosi tuberosum
71 | Tomato yellow leaf | TYLCV Begomovirus Geminiviridae | Begomovirus | Solanum Bemisia tabaci Kinshasa ICTV20073780 Mukwa et al.,
curl virus coheni Iycopersicum 2021



https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202405154&ictv_id=ICTV20165465
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202404670&ictv_id=ICTV19710259

Développement d'une méthodologie pour appuyer I’analyse des risques

des phytovirus en République démocratique du Congo.

Elie NTALE YA MUSHAGALUSA

Les maladies virales des plantes représentent une des contraintes majeures pour la production
agricole et la sécurité alimentaire en République Démocratique du Congo (RDC). Malgré leur
importance économique et phytosanitaire, les données relatives aux virus phytopathogenes
présents dans e pays demeurent fragmentées, anciennes et souvent basées sur des nomenclatures
dépassées. Ce mémoire a eu pour objectif de contribuer a une meilleure connaissance et
surveillance des maladies virales des plantes en RDC a travers le développement d’une base de
données centralisée, normalisée et exploitable des informations collectées sur virus
phytopathogenes rapportés dans le pays, qui relie ’ancienne nomenclature aux standards
taxonomiques actuels définis par I'ICTV.

Une revue bibliographique approfondie a été réalisée a partir d’articles scientifiques, rapports
ainsi que d’anciennes base des données virologiques a permis de recenser 71 virus
phytopathogenes identifiés ou suspectés en RDC, repartie au sein de 19 familles virales et 30
genres distincts. Parmi ces virus, 70 espéces sont officiellement reconnues par 'ICTV tandis
qu’une espece récemment décrite, Cassava Congo cheravirus, demeurer en cours de validation
taxonomique.

Les résultats montrent une prédominance des familles Potyviridae et Geminiviridae, reflétant
I’importance des virus transmis par les insectes vecteurs dans les agroécosysteémes tropicaux.
Les cutures les plus affectées sont principalement le manioc (Manihot esculenta), le bananier
(Musa spp.) et le tabac (Nicotiana tabacum). L’analyse des vecteurs met en évidence le role
majeur de Bemisia tabaci dans la dissémination des virus recensés. La transmission végétative
constitue le principal mode de propagation observe, suivie par la transmission mécanique ce
qui constitue un facteur clé de la propagation et de maintien des infections virales dans les
systemes de production, rendant leur gestion particulierement complexe.

Dans le cadre de cette étude, une plateforme web dénommée « Mlinzi », accessible via
www.mlinzidata.com, a été développée afin de centraliser et valoriser les données collectées.

Cette plateforme permet la consultation des informations taxonomiques, biologiques et
épidémiologiques relatives aux virus des plantes présents en RDC et dans les pays voisins.

Par ailleurs, une analyse régionale a permis d’identifier 45 virus phytopathogenes déja signalés
dans les pays voisins mais non encore rapportés officiellement en RDC. La présence de vecteurs
communs, les échanges transfrontaliers de matériel végétal et les conditions agroécologiques
favorables suggerent un risque d’introduction de ces virus sur le territoire national.

Ce travail constitue ainsi une contribution importante a la surveillance phytosanitaire, a la
connaissance de la diversité virale et au développement d’outils numériques de gestion des
maladies virales des plantes en République Démocratique du Congo.
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