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Résumé

La dengue constitue 1’une des arboviroses les plus préoccupantes a I’échelle mondiale,
notamment dans les régions tropicales et subtropicales. En 1’absence de traitement
antiviral spécifique, la prévention repose sur la lutte antivectorielle ciblant Aedes
aegypti et la vaccination. Le microbiote intestinal du moustique, en interaction avec
son immunité innée, pourrait moduler sa compétence vectorielle et la transmission du
virus de la dengue (DENYV). Cette revue systématique a pour objectif de synthétiser
les connaissances actuelles sur les interactions entre Aedes aegypti, le virus de la
dengue (DENV) et les bactéries symbiotiques, et d’évaluer le potentiel d’une
approche combinée utilisant Delftia tsuruhatensis TC1 et Chromobacterium sp. pour
le contrdle des vecteurs. La recherche bibliographique a été conduite en octobre 2025
sur PubMed et Google Scholar, selon les recommandations PRISMA, incluant les
articles en frangais et en anglais. Sur 534 articles identifiés (2012—2025), 4 ont satisfait
les critéres d’inclusion. Les données disponibles montrent que certaines bactéries
symbiotiques influencent la susceptibilit¢t de Aedes aegypti au DENV.
Chromobacterium sp. inhibe la réplication virale via des métabolites antiviraux et
I’activation de voies immunitaires. Delftia tsuruhatensis TC1, principalement étudiée
chez Anopheles, produit des composés bioactifs pouvant moduler les infections
virales. Cette revue souligne les lacunes dans la compréhension des interactions
moustique—virus—symbiote et le potentiel des symbiotes autres que Wolbachia pour
des stratégies durables de lutte antivectorielle contre la dengue.
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State of knowledge and prospects for the use of Delftia tsuruhatensis
TC1 and Chromobacterium sp. in the fight against the Aedes aegypti
mosquito, vector of Dengue

Abstract

Dengue is one of the most concerning arboviral diseases worldwide, particularly in
tropical and subtropical regions. In the absence of a specific antiviral treatment,
prevention relies on vector control targeting Aedes aegypti and vaccination. The
mosquito's gut microbiota, interacting with its innate immunity, could modulate its
vector competence and the transmission of dengue virus (DENV). This systematic
review aims to synthesize current knowledge on the interactions between Aedes
aegypti, dengue virus (DENV), and symbiotic bacteria, and to assess the potential of
a combined approach using Delftia tsuruhatensis TC1 and Chromobacterium sp. for
vector control. The literature search was conducted in October 2025 on PubMed and
Google Scholar, according to PRISMA guidelines, and included articles in French and
English. Of 534 articles identified (2012-2025), 4 met the inclusion criteria. Available
data show that certain symbiotic bacteria influence the susceptibility of Aedes aegypti
to DENV. Chromobacterium sp. inhibits viral replication via antiviral metabolites and
the activation of immune pathways. Delftia tsuruhatensis TC1, primarily studied in
Anopheles mosquitoes, produces bioactive compounds that can modulate viral
infections. This review highlights gaps in our understanding of mosquito—virus—
symbiont interactions and the potential of symbionts other than Wolbachia for
sustainable vector control strategies against dengue.
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Introduction

La dengue représente aujourd’hui I'une des arboviroses les plus
préoccupantes au niveau mondial. Avec plus de 14 millions de cas
notifiés en 2024 et environ 390 millions d’infections annuelles, dont 96
millions symptomatiques (1-2), elle est présente dans plus de 100 pays
tropicaux et subtropicaux (1). On estime a pres de 40 % de la population
mondiale exposée au risque d’infection par la dengue (2). Le virus de
la dengue (DENV), un flavivirus 8 ARN simple brin positif comprenant
quatre sérotypes (DENV-1 a DENV-4), provoque des manifestations
cliniques allant de la dengue classique a des formes séveres comme la
dengue hémorragique ou le syndrome de choc dengue (2-3). Face a
cette charge sanitaire et en 1’absence de traitements antiviraux
spécifiques, la prévention occupe une place de choix dans la lutte contre
la dengue. Cette prévention repose sur des stratégies combinant lutte
antivectorielle ciblant Aedes aegypti et vaccination. Le moustique
Aedes aegypti est le principal vecteur du DENV, ainsi que d’autres
arbovirus tels que Zika, Chikungunya et le virus Amaril responsable de

la fievre jaune (3). Son comportement hautement anthropophile, sa
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capacité a proliférer dans des gites domestiques et sa longévité en font
un vecteur particulierement efficace. La compétence vectorielle refléte
la faculté du virus a surmonter les barrieres tissulaires du moustique et
a atteindre les glandes salivaires, un processus modulé par 'immunité
innée et le microbiote intestinal de I’insecte (5-6). L’Organisation
mondiale de la Santé (OMS), a travers I’Initiative mondiale contre les
arbovirus lancés en 2022, encourage le développement d’outils de
surveillance intégrée et de stratégies de lutte antivectorielle innovantes.
Dans ce contexte, 1’étude des interactions entre le microbiote et
I’immunité innée d’Aedes aegypti apporte des éléments nouveaux pour
la compréhension des mécanismes antiviraux. Certaines bactéries
intestinales modulent la susceptibilit¢ du moustique A. aegypti a
I’infection virale par la stimulation de voies immunitaires ou la
production de métabolites antiviraux (8,11). Parmi celles-ci,
Chromobacterium sp. a montré sa capacité a inhiber la réplication du
DENV via la production de sphingolipides et autres métabolites
antimicrobiens (12,13,14) chez le moustique Aedes aegypti. Tandis que
Delftia tsuruhatensis Tcl, bien que surtout étudiée chez Anopheles
stephensis et gambiae, produit des composés bioactifs tels que
I’harmane, susceptibles d’influencer les infections virales (15).

Bien que Wolbachia ait été largement étudiée, d’autres symbiotes de
moustiques, comme Delftia tsuruhatensis et Chromobacterium sp,
restent presque inexplorés, et leurs mécanismes moléculaires et
immunitaires dans la modulation du virus de la dengue (DENV) sont
encore largement méconnus, révélant un manque de connaissances dans
notre compréhension des interactions hote-symbiote-virus. (3,12). Les
approches de transcriptomique a haut débit (RNA-seq) offrent la
possibilité d’explorer globalement les genes et voies impliqués dans ces
interactions (6,16,17). Ces interactions englobent I’ensemble des effets
que ces bactéries peuvent exercer sur le moustique Aedes aegypti,
depuis son métabolisme et sa physiologie jusqu’a sa capacité a héberger
et a transmettre le virus.

Cette revue systématique de la littérature a pour objectif de synthétiser
I’état actuel des connaissances sur les interactions entre le microbiote
intestinal d’Aedes aegypti, son systetme immunitaire inné¢ et la
transmission du virus de la dengue. Cette revue systématique de la
littérature permettra de synthétiser les connaissances actuelles sur les
interactions entre Aedes aegypti, le virus de la dengue (DENYV) et les
bactéries symbiotiques, et d’évaluer le potentiel d’une approche

combinée utilisant Delftia tsuruhatensis TC1 et Chromobacterium sp.
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pour le contrdle des vecteurs, afin d’identifier des symbiotes et des
mécanismes susceptibles d’étre exploités dans le développement de
stratégies de lutte antivectorielle innovantes. Cette préoccupation
présente un intérét particulier pour 1’ Afrique de 1’Ouest, notamment le
Burkina Faso, durement touché par I’épidémie de dengue de 2023, la
plus importante jamais enregistrée sur le continent, avec plus de 154
000 cas suspects et 709 déces (18-19).

1. Matériel et Méthodes

1.1. Stratégie de recherche de données

Cette revue systématique de littérature a été réalisée en octobre 2025.
La recherche bibliographique a été conduite sur les bases de données
scientifiques suivantes, notamment Pub Med, et Google Scholar, afin
d’identifier tous les articles publiés en frangais ou en anglais portant sur
les interactions tripartites entre Aedes aegypti, le virus de la dengue et
les bactéries symbiotiques, en particulier les genres Delftia et
Chromobacterium. La démarche a suivi les recommandations
PRISMA(20), pour la conduite et le rapport des revues systématiques.
Les mots clés définis étaient: ((((dedes aegypti mosquito) AND
(interaction)) AND (Dengue virus)) AND (symbiotic)) OR (Delftia
TC1) OR (Chromobacterium sp.) Les publications pertinentes ont été
examinées en tenant compte de leur pertinence scientifique et de leur
contribution a 1’état des connaissances sur ces interactions bactéries—
moustiques—virus, ainsi que des perspectives qu’elles ouvrent pour la
recherche et le controle biologique.

1.2. Critéres d’inclusion et de non-exclusion

Ont été inclus dans cette revue I’ensemble des articles scientifiques
originaux et des revues systématiques de littérature portant sur les
interactions entre Aedes aegypti, le virus de la dengue et les bactéries
symbiotiques, notamment Delftia tsuruhatensis et Chromobacterium
sp. De plus, les études impliquant d’autres espéces de moustiques
naturellement ou expérimentalement infectées par ces bactéries ont
également été considérées lorsqu’elles apportaient des informations
jugées pertinentes pour la compréhension des mécanismes
immunitaires ou antiviraux. Les publications sélectionnées couvraient
la période Du 1 er janvier 2012 au 20 octobre 2025 et incluaient les
travaux menés en laboratoire ou en conditions naturelles. En revanche,
n’ont pas €té retenus les articles non accessibles en texte intégral, ainsi
que les publications jugées inexploitables en raison de résumés
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incomplets, de données manquantes ou d’une méthodologie
insuffisamment détaillée.

1.3. Procédure de collecte des données

Les recherches effectuées sur Pub Med et Google Scholar ont permis
d’exporter les références dans le logiciel de gestion bibliographique
Zotero. Les données extraites ont ensuite ét€¢ compilées dans des feuilles
Excel selon les critéres d’¢éligibilité définis. Nous avons sélectionné les
articles pertinents de maniére systématique, en appliquant les critéres
d’inclusion et d’exclusion pour garantir la cohérence du processus. Les
doublons ont été identifiés et supprimés avant I’analyse finale.

1.4. Analyse des données

Les données collectées ont été saisies et analysées a 1’aide du logiciel
Microsoft Excel 2016. Les informations pertinentes (année de
publication, origine géographique, espéce de moustique, espéce de
bactérie, effets observés, réponse immunitaire et mécanismes proposés)
ont été extraites et synthétisées sous forme de tableaux analytiques afin
de faciliter I’interprétation et la comparaison des résultats entre études.

I1. Résultats
2.1. Recherche bibliographique

La recherche documentaire a permis d’identifier 534 articles publiés
entre 2012 et 2025. Apres suppression de 192 doublons, 342 articles ont
été soumis au dépistage sur la base du titre et résumé. A ce stade, 294
articles ont été exclus sur la base des criteres d’inclusion et de non-
inclusion. Les 48 articles restants ont été évalués en texte intégral, et 44
ont été €cartés apres lecture intégrale pour diverses raisons (type
d’étude, population non pertinente, données incomplétes). Finalement,
quatre €tudes ont été retenues pour I’analyse.

2.2. Répartition des articles inclus dans la revue

La répartition géographique des études retenues est présentée dans le
Tableau I. Les travaux proviennent majoritairement des Etats-Unis (2
¢tudes), suivis du Burkina Faso et de Singapour (1 étude chacun).

Tableau I : Répartition géographique des articles retenus et auteurs associés.

Pays Auteurs Nombre
d’articles
Etats-Unis Ramirez et al. 2014, Saraiva et al. 2018 | 2
Burkina Huang et al. 2023 1
Singapour Engdahl al.2023 1
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Articles identifiés via les bases de données (2012-2025):
n =534
Doublons supprimés : n = 192
Articles restants aprés déduplication: n = 342

!

Articles examinés sur titre et résumé: n = 342

E Articles exclus aprés application des critéres: n =294
N
% Articles retenus pour évaluation en texte intégral: n = 48
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2 Articles évalués en texte intégral: n = 48
75 Articles exclus aprés lecture intégrale: n = 44
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= Etudes incluses dans ’analyse finale n= 4
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Figure 1 : Diagramme de flux de sélection des articles

2.3. Effets antiviraux de Chromobacterium sp et de Delftia sur les
pathogénes chez les moustiques vecteurs

Les données concernant la co-infection Chromobacterium sp —Delftia
tsuruhatensis chez les moustiques restent limitées. Cependant, les
¢tudes disponibles montrent que les souches de Chromobacterium sp,
notamment Chromobacterium sp panama, réduisent significativement
la prévalence et la charge virale du DENV, et parfois du virus Zika
(ZIKV) ou du virus du Chikungunya (CHIKYV), chez Aedes aegypti,
Anopheles gambiae et Anopheles stephensis. Ces effets combinent la
modulation de la réponse immunitaire du moustique (activation des
voies Toll/Imd, production accrue de peptides antimicrobiens et de
especes réactives de 1’oxygene (ROS)) et une action directe via des
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métabolites antiviraux et des enzymes protéolytiques. Ces observations
suggerent une stabilité de 1’effet antiviral au fil des générations et
ouvrent des perspectives pour des stratégies de biocontrdle, notamment
en association avec la bactérie du genre Wolbachia, pour renforcer le
blocage de la transmission virale (Tableau II).

Tableau II: Résumé des effets antiviraux de Chromobacterium sp et de
Delftia tsuruhatensis sur les pathogenes chez les moustiques vecteurs

Toll (allemand « étonnant ») ; Imd (Immune deficiency) ; ROS (Reactive Oxygen
Species) ; T augmentation/activation ; | diminution/inhibition.

Espéce Souche de Méthode Effet sur le | Réponse Autres Auteu
de Chromobacteri | d’expositi | virus immunitaire observatio rs
moustiq | um on moustique ns
ue
Ae. Chromobacteri | Repas Réduction | | Activation de Production Ramir
aegypti um sp. Csp_P sucré de genes Cecl), des ezet
et An. (isolée de contenant | I’Infection induction de métabolites | al.,
gambiae | D’intestin de la bactérie | et Toll/Imd- antiviraux 2014
Aedes aegypti) | vivante réplication like,augmentat | et
du DENV-2 | ionde antiparasitai
dans lat productio | res contre
I’intestin et n de ROS DENV-2 et
les glandes Plasmodiu
salivaires m
falciparum
Ae. Chromobacteri | Colonisati | | Réduction | 1 Expression Effet Saraiv
aegypti um sp. (Csp_P | on de la charge | de génes antiviral aRG
et autres isolats | intestinale | virale de AMPs, partielleme etal.,
tropicaux, naturelle DENV-2 et stimulation nt 2018
isolés chez ou ZIKV ROS dépendant
Aedes spp) artificielle dela
viabilité
bactérienne
Ae. Biopesticide a Expositio Sans effet Pas de Indique Engda
aegypti base de n larvaire sur DENV suppression faible risque | hlal.,
Chromobacteri | et adulte, observé immunitaire ; de 2023.
um sp. sur apres réponse résistance
(formulation plusieurs exposition immunitaire ou de
dérivée de génération | chronique stable au fil compensati
Csp_P) s des on du
générations moustique
An. Delftia Repas Inhibition La bactérie sécréte une Huang
Stephens | tsuruhatensis sucré développem | molécule hydrophobe etal.,
is et An. TCI isolée a contenant | ent de méthylée, ’harmane (- 2023
gambiae | partir de la bactérie | Plasmodium | carboline)
colonies An. vivante
Stephensis et
An. Gambiae.
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I1I. Discussion

Les études recensées dans cette revue ont confirmé que certaines
bactéries environnementales, telles que Chromobacterium sp. panama
et Delftia tcl, peuvent jouer un role significatif dans la modulation de
la compétence vectorielle des moustiques vis-a-vis du virus de la
dengue. Bien que la majorité des études portant sur les interactions
tripartites entre le moustique, le virus et le symbiote se soient
principalement concentrées sur Wolbachia, les résultats récents ont mis
en évidence le potentiel de ces bactéries symbiotes comme agents
antiviraux naturels et candidats prometteurs pour de nouvelles
approches de biocontrole susceptibles de limiter la transmission des
agents pathogénes transmis par les moustiques.

Les travaux de Ramirez et al. et Saraiva et al. (12-13) ont notamment
démontré que Chromobacterium sp. panama, isolée du microbiote
intestinal d’Aedes aegypti, réduisait significativement la réplication du
DENV-2 dans les tissus du moustique Aedes aegypti, notamment au
niveau de I’intestin et dans les glandes salivaires. L’activité antivirale
de Chromobacterium sp. panama repose sur la production de
métabolites antiviraux et la sécrétion synergique d’enzymes
protéolytiques qui dégradent la protéine d’enveloppe virale (E),
empéechant 1’attachement du virus aux cellules hotes. Cette inhibition
s’accompagne d’une activation de voies immunitaires clés telles que
Toll (allemand « étonnant ») ; Imd (Immune deficiency) entrainant une
augmentation de la production de peptides antimicrobiens ainsi que
d’especes réactives de 1’oxygene (ROS), qui contribuent au contrdle de
I’infection. Ces résultats suggerent que Chromobacterium sp. panama
exercerait une double action, a la fois immunomodulatrice et
métabolique, conférant au moustique une résistance accrue a la
réplication du virus de la dengue. Les études menées avec Delftia
tsuruhatensis tc1(15) montrent que cette bactérie sécrete 1’harmane, une
molécule hydrophobe de la famille des B-carbolines, capable d’inhiber
le développement de Plasmodium chez Anopheles. Bien que son effet
direct sur le DENV n’ait pas encore été¢ formellement démontré, la
similitude des mécanismes de régulation immunitaire et de
métabolisme des symbiotes pourrait indiquer un potentiel antiviral
comparable, ouvrant ainsi de nouvelles pistes de recherche sur
’utilisation combinée de symbiotes pour limiter la réplication et la
transmission de ce pathogéne.
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L’un des ¢éléments mis en évidence par cette revue est la stabilité des
effets antiviraux de Chromobacterium sp au fil des générations,
observée dans les essais de biocontrole a long terme (14). Cette stabilité,
associée a la reconnaissance de la bactérie par I’hote, renforce I’ intérét
de cette bactérie comme outil de lutte biologique durable, avec un
risque limité de développement de résistance chez Aedes aegypti. Ces
observations pourraient inspirer de futures stratégies intégrées associant
Chromobacterium sp. a Delftia tsuruhatensis tcl, a Wolbachia ou a
d’autres symbiotes bénéfiques pour renforcer le blocage de la
transmission virale.

Cependant, malgré ces observations encourageantes, plusieurs limites
subsistent. Le nombre d’études disponibles demeurait faible, et la
majorité des travaux reposait sur des observations en laboratoire,
souvent limitées a un petit nombre de souches bactériennes et de
générations de moustiques. De plus, les effets potentiels des conditions
environnementales, de la diversit¢é du microbiote naturel et des
interactions inter-symbiotiques restent encore peu explorés. Des
analyses transcriptomiques et métabolomiques approfondies, associées
a des essais en conditions semi-naturelles, étaient nécessaires pour
¢lucider les mécanismes moléculaires précis impliqués et évaluer la
durabilité de ces interactions dans des contextes écologiques variés.
Enfin, dans un contexte africain marqué par la réémergence/émergence
de la dengue, comme I’a illustré I’épidémie de 2023 au Burkina Faso,
I’¢tude de ces symbiotes endogenes représentaient une voie innovante
et réaliste additionnelle pour les stratégies actuelles de lutte
antivectorielle. L’intégration de Chromobacterium sp et Delftia
tsuruhatensis tcl dans des approches de type « biocontrole symbiotique
» pourrait non seulement réduire la transmission du DENV, mais
également contribuer a une meilleure compréhension des dynamiques
microbiennes régissant la compétence vectorielle des moustiques
africains.

Conclusion

Cette revue a mis en ¢vidence le role émergent de bactéries
environnementales telles que Chromobacterium sp. et Delftia
tsuruhatensis tcl dans la modulation de la compétence vectorielle
d’Aedes aegypti vis-a-vis du virus de la dengue (DENV-2). Les travaux
existants ont démontré la capacité des deux bactéries a induire une
réponse immunitaire antivirale robuste chez le moustique (4de. Aegypti,
An. Gambiae et An. Stephensis) via I’activation des voies 7o/l et Imd et

la production de métabolites bioactifs a effet direct sur la réplication
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virale. Bien que les données disponibles demeurent limitées, ces
observations suggerent que ces deux bactéries pourraient constituer une
alternative ou un complément durable aux stratégies actuelles de
biocontrole basées sur Wolbachia pour limiter la transmission de la
dengue par Aedes aegypti. Une compréhension approfondie des
interactions tripartites moustique—virus—symbiote pourrait ainsi ouvrir
de nouvelles perspectives pour le développement de stratégies ciblées.
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