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R ÉSUMÉ  Introduction. Le genre Morbillivirus rassemble des virus de la famille des Paramyxoviridae. Ils infectent les humains 
et plusieurs mammifères domestiques et sauvages comme des carnivores, des ruminants et des mammifères marins. Ils sont très 
contagieux et ciblent généralement les systèmes respiratoire, digestif et nerveux.
Revue bibliographique. Les morbillivirus partagent une origine commune et ont un tropisme marqué pour les cellules immu-
nitaires et les cellules épithéliales leur permettant de provoquer des immunosuppressions importantes chez les hôtes infectés. Ils 
utilisent des récepteurs spécifiques pour entrer dans les cellules hôtes. Les plus connus sont le Signaling Lymphocytic Activation 
Molecule CD150 sur les cellules immunitaires et Nectine-4 sur les cellules épithéliales. Ils ont un fort potentiel de transmission 
entre différentes espèces animales comme le CDV (Canine distemper virus) chez des félins sauvages et les morbillivirus des céta-
cés (Cetacean morbillivirus, CeMV) et des pinnipèdes (Phocine distemper virus, PDV) dont la gamme d’hôtes connus ne cesse 
d’augmenter. Cette transmission est influencée par plusieurs facteurs, notamment la proximité phylogénétique des espèces, la 
densité des populations et la compatibilité des récepteurs cellulaires du virus, mais aussi par des conditions environnementales 
telles que la pollution, qui peuvent altérer l'immunocompétence de l'hôte et faciliter la circulation virale.
Conclusion. Les morbillivirus se caractérisent par un large éventail d'hôtes et une dynamique évolutive complexe, ce qui les rend 
particulièrement difficiles à contrôler. Ils représentent donc un défi majeur pour la protection des populations de mammifères, 
tant domestiques que sauvages. De plus, des données phylogénétiques suggèrent que le virus de la rougeole humaine descend 
probablement d'un ancêtre commun avec le virus de la peste bovine. Cette hypothèse met en lumière le rôle des interactions 
humain-animal dans l'émergence des infections à morbillivirus et souligne l'importance de l'interface entre la santé animale et 
la santé publique. Dans ce contexte, une approche intégrée « Une seule santé », combinant santé animale, humaine et environ-
nementale, est essentielle pour mieux comprendre et limiter la propagation de ces virus.

Mots clés : Morbillivirus, Épidémiologie, Phylogénie, Réceptivité, Circulation virale

ABSTRACT Introduction. The genus Morbillivirus belongs to the Paramyxoviridae family. These viruses infect humans and 
several domestic and wild mammals, including carnivores, ruminants, and marine mammals. These viruses are highly conta-
gious and typically target the respiratory, digestive, and nervous systems.
Literature review. Morbilliviruses share a common origin and exhibit a marked tropism for immune and epithelial cells, which 
enables them to cause significant immunosuppression in infected hosts. They use specific receptors to enter host cells. The 
best-known receptors are Signaling Lymphocytic Activation Molecule CD150 on immune cells and Nectin-4 on epithelial cells. 
Morbilliviruses have a high potential to transmit between different species of animals, such as canine distemper virus (CDV) 
in wild felids and morbilliviruses in cetaceans (cetacean morbillivirus, CeMV) and pinnipeds (phocine distemper virus, PDV). 
The range of known hosts for these viruses continues to expand. Transmission is influenced by phylogenetic proximity of spe-
cies, population density, compatibility of cellular receptors, and environmental conditions, such as pollution, which can alter 
immunocompetence and facilitate viral circulation.
Conclusion. Morbilliviruses have a broad host range and complex evolutionary dynamics, which makes them difficult to control. 
They pose a significant threat to the protection of both domestic and wild mammalian populations. Furthermore, phylogenetic 
data suggest that the human measles virus likely shares a common ancestor with the rinderpest virus. This hypothesis underscores 
the importance of the interface between animal health and public health and highlights the role of human-animal interactions in 
the emergence of morbilliviruses. An integrated "One Health" approach combining animal, human, and environmental health 
is essential for better understanding and limiting the spread of these viruses.

Keywords: Morbillivirus, Epidemiology, Phylogeny, Susceptibility, Viral circulation
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Introduction
Durant les dernières décennies, il y a eu une nette 
augmentation du nombre d’épidémies virales 
d’origine zoonotique. Parmi ces maladies on 
peut citer Ebola, la grippe, la rougeole, le sida et la 
Covid-19. Ébola et d’autres fièvres hémorragiques 
virales constituent près de 70 % des agents patho-
gènes zoonotiques observés en Afrique en 2019 
et 2020 [66] et le nombre de virus présents dans 
la nature pouvant infecter les êtres humains a été 
estimé entre 631 000 et 827 000 [39]. L’explosion 
démographique mondiale, l’intensification des 
transports internationaux, l’urbanisation rapide, 
les contacts plus fréquents avec les animaux dont 
les mammifères, les changements climatiques 
ainsi que les instabilités politiques et les crises 
humanitaires sont très liés à l’augmentation des 
épidémies et des pandémies. Ainsi, avant le XXe 
siècle, le monde vivait environ une pandémie par 
siècle, alors que depuis le début du XXIe siècle, 
trois se sont déjà produites (SRAS, grippe A 
(H1N1), et Covid-19) [37].
Les virus possèdent habituellement une spécificité 
d’hôte et dans une même zone géographique, 
leur diversité est susceptible d’augmenter avec 
la diversité des espèces animales [57]. Toutefois, 
au cours de l’évolution des différentes espèces 
vivantes, la spécificité d’hôte n’est pas absolue 
et le franchissement de la barrière d’espèce est 
possible offrant à l’agent une possibilité d’élargir 
son spectre d’hôtes et une assurance à sa survie 
[52]. La facilité d’adaptabilité du virus à un nou-
vel environnement pourrait s’expliquer par la 
plasticité génétique, l’augmentation de la densité 
de la population humaine et des élevages dans 
des zones de proximité avec la faune sauvage et 
l’accroissement des effectifs et de la densité des 
animaux domestiques. À cet égard et selon les 
données de la FAO et de l’Organisation de coopé-
ration et de développement économiques (OCDE), 
les populations animales domestiques ont forte-
ment augmenté au cours des dernières décennies, 
avec aujourd’hui environ 25 à 26 milliards de 
volailles, près de 1 milliard de porcs et plus de 1,5 
milliard de bovins à l’échelle mondiale, souvent 
concentrés dans des systèmes d’élevage intensifs 
à forte densité. Cette densification favorise la cir-
culation, l’amplification et la diversification des 
agents viraux, augmentant ainsi les probabilités 
de franchissement de la barrière d’espèce [83]. À 
ceci s’ajoute l’implication des changements envi-
ronnementaux globaux [74,92] dont l’accélération 
est favorisée par les activités anthropiques.
Les virus qui ont de multiples hôtes sont difficiles 

Introduction
Over the past few decades, there has been a sig-
nificant increase in viral epidemics of zoonotic 
origin. Examples of these diseases include Ebola, 
influenza, measles, AIDS, and COVID-19. In 
Africa, Ebola and other viral hemorrhagic fevers 
accounted for nearly 70% of observed zoonotic 
pathogens in 2019 and 2020 [66]. The number 
of viruses capable of infecting humans has been 
estimated to range from 631,000 to 827,000 [39]. 
Global population growth, increased international 
travel, rapid urbanization, more frequent con-
tact with animals (including mammals), climate 
change, political instability, and humanitarian 
crises are all closely linked to the rise in epidemics 
and pandemics. Before the 20th century, the world 
experienced roughly one pandemic per century. 
Since the beginning of the 21st century, however, 
three pandemics have already occurred: SARS, 
influenza A (H1N1), and COVID-19 [37].
Viruses typically exhibit host specificity, and their 
diversity within a given geographic area is likely to 
increase with the diversity of animal species [57]. 
However, host specificity is not absolute through-
out the evolution of different living species, and 
crossing the species barrier is possible. This offers 
the pathogen an opportunity to broaden its host 
range and ensure its survival [52]. A virus’s ability 
to adapt to a new environment can be explained 
by genetic plasticity, increased human population 
density, and livestock farming in areas adjacent 
to wildlife. Additionally, the growth in the num-
ber and density of domestic animals contributes 
to this adaptation. According to data from the 
Food and Agriculture Organization of the United 
Nations (FAO) and the Organization for Economic 
Cooperation and Development (OECD), the num-
ber of domestic animals has increased sharply in 
recent decades. There are now approximately 25 
to 26 billion poultry, nearly 1 billion pigs, and 
over 1.5 billion cattle worldwide. These animals 
are often concentrated in high-density, intensive 
livestock systems. This increased density promotes 
the circulation, amplification, and diversification 
of viral agents, thereby increasing the likelihood 
of crossing the species barrier [83]. Added to this 
is the impact of global environmental changes, 
the acceleration of which is driven by human 
activities [74,92].
Viruses with multiple hosts are difficult to control 
and present challenges in protecting populations 
against targeted diseases [29]. Morbillivirus in-
fections are among the viral diseases for which 
our knowledge of the host range is constantly 
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à contrôler et présentent un défi en matière de 
protection des populations contre les maladies 
ciblées [29]. Les infections aux morbillivirus font 
partie des maladies virales dont la connaissance de 
la gamme d’hôtes est en constante progression. À 
ce jour elles ne sont pas transmissibles à l’humain 
(voir le cas de la rougeole infra), mais plusieurs 
éléments indiquent que les morbillivirus peuvent 
passer la barrière d’espèce [75]. Des études molé-
culaires effectuées sur ce groupe viral ont permis 
d’établir des relations entre les différentes espèces 
du genre Morbillivirus [51].
Parmi les maladies causées par des espèces de 
morbillivirus, on peut citer la rougeole (Measles 
morbillivirus, MeV) propre aux humains, la mala-
die de Carré (Canine distemper morbillivirus, 
CDV) des carnivores, la peste des petits rumi-
nants (Small ruminant morbillivirus), la peste 
bovine (Rinderpest morbillivirus, RPV), la peste 
des phoques (Phocine distemper virus, PDV) et 
des cétacés odontocètes (Cetacean morbillivirus, 
CeMV). Les morbillivirus sont très contagieux 
et provoquent surtout des maladies respiratoires 
et gastro-intestinales modérées à sévères ainsi 
qu’une suppression immunitaire profonde chez 
leurs hôtes respectifs. Celle-ci se traduit par une 
sensibilité accrue aux infections opportunistes 
pouvant entraîner des complications potentiel-
lement mortelles comme la pneumonie [91].
Les chauves-souris sont reconnues comme héber-
geant de nombreux paramyxovirus. Toutefois, leur 
rôle dans l’origine évolutive des virus appartenant 
au genre Morbillivirus, tels que le virus de la rou-
geole, a longtemps été considéré comme incertain. 
Néanmoins, des travaux récents apportent des 
éléments nouveaux en faveur d’une implication 
majeure des chauves-souris dans la diversifi-
cation de ce groupe viral. Une étude récente a 
identifié plusieurs morbillivirus divergents chez 
des chauves-souris néotropicales et mis en évi-
dence, à travers des analyses macroévolutives, 
une prédominance des chauves-souris comme 
hôtes ancestraux au cours de l’évolution des 
morbillivirus [40].
La présente revue relate les caractéristiques cli-
niques et épidémiologiques essentielles des prin-
cipales infections aux morbillivirus et met en 
évidence les particularités phylogénétiques et 
le potentiel de transmission interespèces de ce 
groupe viral.
------------------------------------------------------

expanding. Currently, they are not transmissible 
to humans (see the measles case below), though 
several lines of evidence suggest that morbillivi-
ruses can cross the species barrier [75]. Molecular 
studies of this viral group have revealed the 
relationships between the various species of the 
genus Morbillivirus [51].
Diseases caused by morbillivirus species include 
measles (measles morbillivirus, MeV), which is 
specific to humans; canine distemper (canine 
distemper morbillivirus, CDV), which affects car-
nivores; small ruminant plague (small ruminant 
morbillivirus); rinderpest (rinderpest morbilli-
virus, RPV); seal distemper (phocine distemper 
virus, PDV); and odontocete cetacean distemper 
(cetacean morbillivirus, CeMV). Morbilliviruses 
are highly contagious and primarily cause mod-
erate to severe respiratory and gastrointestinal 
diseases, as well as profound immune suppression 
in their respective hosts. This results in increased 
susceptibility to opportunistic infections that 
can lead to life-threatening complications, such 
as pneumonia [91].
Bats are known to harbor numerous paramyxo-
viruses. However, their role in the evolution of 
Morbillivirus, a genus that includes the measles 
virus, has long been uncertain. Nevertheless, 
recent studies provide new evidence supporting 
a significant role for bats in the diversification 
of this viral group. One such study identified 
several divergent morbilliviruses in Neotropical 
bats and, through macroevolutionary analyses, 
demonstrated that bats predominated as ancestral 
hosts during the evolution of morbilliviruses [40].
This review summarizes the key clinical and 
epidemiological features of major morbillivi-
rus infections and emphasizes the phylogenet-
ic characteristics and potential for interspecies 
transmission of this viral group.
------------------------------------------------------
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Organisation et propriétés du 
genre Morbillivirus
Morbillivirus est un genre de virus de la famille des 
Paramyxoviridae. Il a un ARN simple brin, enve-
loppé, non segmenté, à polarité négative (Fig. 1) 
et sa taille varie de 150 à 700 nm [70]. Comme les 
autres virus de la famille des paramyxoviridés, 
ceux du genre Morbillivirus ont six protéines 
nécessaires à leur structure (M, H, F, N, P, L). Leur 
protéine d’attachement aux récepteurs cellulaires 
se note H (hémagglutinine) et elle n’a pas d’activité 
neuraminidase. Les morbillivirus ont également 
deux protéines non structurales C et V, dérivées du 
gène P, qui modulent la réponse immunitaire en 
inhibant le système interféron [79]. Le séquençage 
complet du génome de trois souches isolées de 
chats domestiques (FeMV) a montré que la taille 
du génome de ce virus est la plus grande parmi 
les autres virus du genre Morbillivirus.
Les morbillivirus sont des virus sensibles à la 
chaleur et aux rayonnements ultraviolets [50]. Ils 
sont détruits en moins de trois heures après expo-
sition à 56 ºC, en deux jours après exposition à 
37 ºC et en une dizaine de jours à 4 ºC. Cependant, 
ces virus peuvent être conservés sur plusieurs 
décennies à -80 ºC [47,50] et la lyophilisation 
permet de les stabiliser [95]. Les morbillivirus 
sont également inactivés par certains produits 

Organization and properties of 
the genus Morbillivirus
Morbillivirus is a genus of viruses in the 
Paramyxoviridae family. They have a sin-
gle-stranded, enveloped, non-segmented, neg-
ative-sense RNA genome (Fig. 1), and they 
range in size from 150 to 700 nm [70]. Like 
other Paramyxoviridae viruses, viruses of the 
Morbillivirus genus have six structural proteins: 
M, H, F, N, P, and L. Their cell receptor-binding 
protein is designated H (hemagglutinin) and 
lacks neuraminidase activity. Morbilliviruses 
also have two nonstructural proteins, C and V, 
which are derived from the P gene and modulate 
the immune response by inhibiting the interferon 
system [79]. Complete genome sequencing of 
three FeMV strains isolated from domestic cats 
has shown that FeMV has the largest genome 
size among viruses of the Morbillivirus genus.
Morbilliviruses are sensitive to heat and ultravio-
let radiation [50]. They are destroyed in less than 
three hours at 56 °C, within two days at 37 °C, and 
in about ten days at 4 °C. However, these viruses 
can be preserved for several decades at -80 °C 
[47,50] and can be stabilized by freeze-drying [95]. 
Morbilliviruses are inactivated by certain chem-
icals, including organic solvents based on ether, 
chloroform, and alcohol, as well as conventional 

Figure 1 : Structure d’un morbillivirus.
(a) Diagramme schématique de la structure du virion d’un morbillivirus ; (b) Micrographie électronique de la 
ribonucléoprotéine virale (RNP) présente dans une cellule infectée par le RPV. La RNP apparaît clairement sous 
la forme d’une structure typique en « arête de poisson » (flèche) et est connue pour contenir l’ARN viral et des 
protéines au sein du cytoplasme.
Barre échelle : 2000 [4]. G 2010 Crown copyright
Figure 1: Morbillivirus structure. (a) Schematic diagram of morbillivirus virion structure. (b) Electron micrography 
of viral ribonucleoprotein (RNP) present within an RPV-infected cell. The RNP is clearly seen as a typical ‘herring-
bone’ structure (arrow) and is known to contain viral RNA and proteins within the cytoplasm. 
Scale bar: 2000 [4]. G 2010 Crown copyright
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chimiques tels que les solvants organiques à base 
d’éther, de chloroforme et d’alcool et les désin-
fectants classiques comme le phénol, le formol, la 
soude, les ammoniums quaternaires et le glycérol 
[24,50,56].

Espèces animales réceptrices
Le spectre d’hôtes des différents morbillivirus 
connus est très large. Ces virus pourraient être 
classés en onze espèces, le MeV qui infecte les 
humains [45] et dix autres qui contaminent des 
mammifères (Tableau I).
Le virus de la rougeole est très connu chez les 
humains. Toutefois, d’autres primates peuvent 
également être infectés par des humains puis 
se le transmettre. C’est le cas des singes tama-
rins (Saguinus spp.), macaques (Macaca spp.), le 
babouin (Papio spp.), chimpanzés (Pan spp.) et  
grivets (Chlorocebus spp.) [45].
Les MeV, RPV, PPRV, CDV et PDV et CeMV 
sont hautement contagieux et provoquent de 
graves maladies systémiques chez les individus 
sensibles (Tableau I).
Les principaux hôtes du CDV sont les animaux de 
la famille des canidés mais le virus peut infecter 
d’autres espèces comme les pandas, les ours, les 
furets, les grands félins, les primates non humains 
[1,42], et les mammifères marins [55].
Le PDV a été reconnu pour la première fois 
en 1988 comme agent pathogène affectant les 
phoques (phocidés). Il a été retrouvé ensuite chez 
d’autres mammifères marins comme le lion de 
mer, la loutre de mer et le morse [28].
Un morbillivirus de cétacés a été décrit dans un 
premier temps chez des marsouins communs 
(Phocoena phocoena) des côtes irlandaises en 
1988 et a été nommé morbillivirus des marsouins 
(PMV). Quelques années plus tard, un virus 
inconnu a provoqué une mortalité massive de 
dauphins bleus et blancs (Stenella coeruleoalba) 
en Méditerranée. Ce virus a été nommé morbil-
livirus des dauphins (DMV). En se basant sur 
des similarités de séquences, les PMV et DMV 
ont été regroupés en CeMV [65]. Deux lignées de 
morbillivirus ont été identifiées chez les cétacés : 
la lignée CeMV-1, qui comprend le morbillivirus 
des dauphins (DMV), le morbillivirus des mar-
souins (PMV), le morbillivirus des globicéphales 
(PWMV) et le morbillivirus des baleines à bec 
(BWMV) ; la lignée CeMV-2 comprend deux 
souches détectées chez un dauphin costero (Sotalia 
guianensis) du Brésil et chez un dauphin indien 
(Tursiops aduncus) d’Australie [33,80,88,93].

disinfectants such as phenol, formalin, sodium 
hydroxide, quaternary ammonium compounds, 
and glycerol [24,50,56].

Host species
The host range of known morbilliviruses is very 
broad. These viruses can be classified into eleven 
species: MeV, which infects humans [45], and ten 
others that infect mammals (Table I).
The measles virus is well known in humans. 
However, other primates can become infected 
by humans and transmit the virus to one anoth-
er. This occurs with monkeys such as tamarins 
(Saguinus spp.), macaques (Macaca spp.), baboons 
(Papio spp.), chimpanzees (Pan spp.), and green 
monkeys (Chlorocebus spp.) [45]. 
MeV, RPV, PPRV, CDV, PDV, and CeMV are high-
ly contagious and cause severe systemic diseases 
in susceptible individuals (Table I).
CDV primarily affects animals in the Canidae 
family, but it can also infect other species, includ-
ing pandas, bears, ferrets, big cats, non-human 
primates [1,42], and marine mammals [55].
PDV was first recognized in 1988 as a pathogen 
affecting seals (Phocidae). It was subsequently 
found in other marine mammals, including sea 
lions, sea otters, and walruses [28].
The first description of a cetacean morbillivirus 
was in common porpoises (Phocoena phocoena) 
off the coast of Ireland in 1988, and it was named 
porpoise morbillivirus (PMV). A few years lat-
er, an unknown virus caused a mass die-off of 
striped dolphins (Stenella coeruleoalba) in the 
Mediterranean Sea. This virus was named dol-
phin morbillivirus (DMV). Based on sequence 
similarities, PMV and DMV were grouped to-
gether as cetacean morbillivirus (CeMV) [65]. 
Two lineages of morbillivirus have been identi-
fied in cetaceans. The CeMV-1 lineage includes 
DMV, PMV, pilot whale morbillivirus (PWMV), 
and beaked whale morbillivirus (BWMV). The 
CeMV-2 lineage comprises two strains detected 
in a Guiana dolphin (Sotalia guianensis) from 
Brazil and an Indo-Pacific bottlenose dolphin 
(Tursiops aduncus) from Australia [33,80,88,93].
The causative agent of rinderpest, RPV, primarily 
affects domestic and wild cattle, as well as other 
ruminants. Prior to its global eradication in 2011, 
the virus was classified into three main genetic 
lineages (I, II, and III), which were identified 
through phylogenetic analysis [9].
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Tableau I : Espèces du genre Morbillivirus
Table I: Species of the genus Morbillivirus

Espèces de morbillivirus / Morbillivirus species Hôtes principaux (et secondaires) / Primary (and 
secondary) hosts

virus de la rougeole Measles morbillivirus (MeV)
measles morbillivirus (MeV)

Humains (et autres primates) [45]
Humans (and other primates) [45]

virus de la maladie de Carré Canine distemper virus (CDV)
canine distemper virus (CDV)

Chiens domestiques et sauvages, coyotes, renards, loups, 
pandas, ours, furets, mouffettes, ratons laveurs, grands félins, 
primates non humains, éléphants, cervidés, pandas roux et 
mammifères marins [1,42,55,68]
Domestic and wild dogs, coyotes, foxes, wolves, pandas, bears, 
ferrets, skunks, raccoons, big cats, non-human primates, 
elephants, deer, red pandas, and marine mammals [1,42,55,68]

virus de la maladie de Carré des phoques Phocine distemper 
virus (PDV)
phocine distemper virus (PDV)

Phoques, morses, loutres de mer, lions de mer, ainsi que 
certains primates [8,28]
Seals, walruses, sea otters, sea lions, and certain primates 
[8,28]

morbillivirus des cétacés Cetacean morbillivirus (CeMV) 
cetacean morbillivirus (CeMV)

Diverses espèces de cétacés [8,21,33,82,88] 
- Lignée CeMV-1 : morbillivirus des dauphins (DMV), 
morbillivirus des marsouins (PMV), morbillivirus des 
globicéphales (PWMV) et morbillivirus des baleines à bec 
(BWMV)
- Lignée CeMV-2 : dauphin costero (Sotalia guianensis) du 
Brésil, dauphin indien (Tursiops aduncus) d'Australie
Various species of cetaceans [8,21,33,82,88] 
- CeMV-1 lineage: dolphin morbillivirus (DMV), porpoise 
morbillivirus (PMV), pilot whale morbillivirus (PWMV), and 
beaked whale morbillivirus (BWMV)
- CeMV-2 lineage: Guiana dolphin (Sotalia guianensis) from 
Brazil, Indo-Pacific bottlenose dolphin (Tursiops aduncus) 
from Australia

virus de la peste bovine Rinderpest morbillivirus (RPV) éradiqué 
depuis 2011
rinderpest morbillivirus (RPV) eradicated since 2011

Essentiellement bovins et buffles domestiques, y compris les 
buffles d'eau, grandes antilopes, cerfs, girafes, phacochères, 
potamochères, gnous, hippopotames... [7,9]
Primarily domestic cattle and buffalo, including water 
buffalo, large antelopes, deer, giraffes, warthogs, bush pigs, 
wildebeests, and hippopotamuses... [7,9]

virus de la peste des petits ruminants (PPRV)
peste-des-petits-ruminants (PPRV, sheep and goat plague)

Essentiellement chèvres et moutons domestiques, grands et 
petits ruminants sauvages : buffle d'Afrique, gazelles dorcas, 
antilope saïga, bouquetin de Nubie, gemsbok... [46,97]
Primarily domestic goats and sheep, as well as large and 
small wild ruminants: African buffalo, Dorcas gazelles, saiga 
antelope, Nubian ibex, gemsbok... [46,97]

morbillivirus de félidés Feline morbillivirus (FeMV)
feline morbillivirus (FeMV)

Chats sauvages et domestiques [71,78,94]
Wild and domestic cats [71,78,94]

morbillivirus des porcs Porcine morbillivirus (PoMV)
porcine morbillivirus (PoMV)

Porcs domestiques [2,76]
Domestic pigs [2,76]
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morbillivirus des chauves-souris Bat morbillivirus (BMV) 
bat morbillivirus (BMV)

- MBaMV (Myotis Bat morbillivirus) chez Myotis riparius 
[36,76] 
- MBMV chez Molossus molossus [71] 
- BtMV (Bat morbillivirus) chez des chauves-souris frugivores 
(Pteropus spp.) [96] 
- CDV-like morbillivirus chez des chauves-souris en Afrique 
centrale [26] et en Asie du Sud Est [86] 
- MBaMV (Myotis Bat morbillivirus) in Myotis riparius 
[36,77]
- MBMV in Molossus molossus [71] 
- BtMV (Bat morbillivirus) in fruit bats (Pteropus spp.) [96]
- CDV-like morbillivirus in bats in Central Africa [26] and 
Southeast Asia [86]

morbillivirus des rongeurs Rodent morbillivirus 
rodent morbillivirus

- LBbMV (Longquan Berylmys bowersi morbillivirus 1) chez le 
rat à dents blanches de Bower (Berylmys bowersi)
- WNfMV (Wufeng Niviventer fulvescens morbillivirus 1) chez 
le rat à ventre blanc châtain (Niviventer fulvescens)
- RoMV (Ratón oliváceo morbillivirus) chez des abrothrix sud-
américains à poil long et olive (Abrothrix olivacea et Abrothrix 
hurta) 
- GaMV (virus de l'Apodemus de Gierle) détecté dans un 
cadavre de mulot (Apodemus sylvaticus) en Belgique [19,76]
- LBbMV (Longquan Berylmys bowersi morbillivirus 1) in 
Bower’s white-toothed rat (Berylmys bowersi)
- WNfMV (Wufeng Niviventer fulvescens morbillivirus 1) in 
the chestnut white-bellied rat (Niviventer fulvescens) 
- RoMV (Olive Rat Morbillivirus) in South American 
long-haired and olive grass mouse (Abrothrix olivacea and 
Abrothrix hurta) 
- GaMV (Gierle’s Apodemus virus) detected in a dead wood 
mouse (Apodemus sylvaticus) in Belgium [19,76]

Tableau I : Espèces du genre Morbillivirus (suite)
Table I: Species of the genus Morbillivirus (continued)
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Le RPV, agent de la peste bovine, affecte prin-
cipalement les bovins domestiques et sauvages, 
ainsi que d’autres ruminants. Avant son éradi-
cation mondiale en 2011, le virus était classé en 
trois lignées génétiques principales (I, II et III) 
identifiées à partir d’analyse phylogénétique [9].
Le PPRV est classé en quatre lignées (I, II, III et 
IV) [77]. Il affecte surtout les petits ruminants do-
mestiques et sauvages, les moutons et les chèvres 
étant les espèces sensibles principales [97].
Outre les chats domestiques, le spectre d’hôtes 
de l’infection par le FeMV comprend les félidés 
sauvages, tels que le chat du Chili (Leopardus 
guigna) [78] et la panthère noire (Panthera pardus) 
en Thaïlande [71].
Les génomes viraux isolés des porcs domestiques, 
des chauves-souris et des rongeurs ont été récem-
ment découverts. Le morbillivirus porcin (PoMV) 
a été détecté en utilisant l’histopathologie, le 
séquençage métagénomique et l’hybridation in 
situ. Il est considéré comme la cause possible de 
morts fœtales, d’encéphalites et de placentites 
dans un élevage porcin au nord du Mexique [3].
Les morbillivirus, ou des virus apparentés, détec-
tés chez des chauves-souris sont :

•	 MBaMV : Myotis Bat morbillivirus provenant 
d’une espèce de chauve-souris insectivore 
de la famille des vespertilionidés (Myotis 
riparius) au Brésil, identifié grâce à des 
prélèvements rectaux dans le cadre d’une 
enquête métagénomique sur des chauves-
souris échantillonnées au Brésil et en Malaisie 
[36,76] ;

•	 MBMV : détecté en Amazonie brésilienne 
chez Molossus molossus, chauve-souris insec-
tivore de la famille des molossidés [72] ;

•	 BtMV : détecté en Australie chez des chauves-
souris frugivores de la famille des ptéropo-
didés (Pteropus spp.) [96] ;

•	 CDV-like morbillivirus chez des chauves-
souris en Afrique centrale [26] et en Asie du 
Sud Est [86].

Dans le cas des rongeurs, en 2022, Debat a dé-
tecté et caractérisé dans des échantillons rénaux 
de souris à poils longs prélevés au Chili et en 
Argentine (Abrothrix olivacea et Abrothrix hurta) 
de nouveaux virus. Il s’agit du Ratón oliváceo 
morbillivirus (RoMV) caractérisé par un génome 
inhabituellement grand [19]. Chez les rongeurs 
toujours, trois autres morbillivirus ont été identi-
fiés : le Wufeng Niviventer fulvescens morbillivirus 
(WNFMV), découvert chez Niviventer fulves-
cens en Chine, le Longquan Berylmys bowersi 
morbillivirus (LBbMV), isolé chez le rat à dents 

PPRV is classified into four lineages (I, II, III, and 
IV) [77]. It primarily affects domestic and wild 
small ruminants, with sheep and goats being the 
main susceptible species [97].
In addition to domestic cats, FeMV infection af-
fects wild felids such as the Chilean cat (Leopardus 
guigna) [78] and the black leopard (Panthera 
pardus) in Thailand [71].
Viral genomes have recently been discovered in 
domestic pigs, bats, and rodents. Porcine morbil-
livirus (PoMV) was detected through the use of 
histopathology, metagenomic sequencing, and in 
situ hybridization. PoMV is considered a possible 
cause of fetal deaths, encephalitis, and placentitis 
on a swine farm in northern Mexico [3]
Morbilliviruses or related viruses detected in 
bats include:

•	 MBaMV (Myotis bat morbillivirus): detect-
ed in an insectivorous bat species of the 
Vespertilionidae family (Myotis riparius) 
in Brazil through rectal samples as part of 
a metagenomic study of bats in Brazil and 
Malaysia [36,76].

•	 MBMV: detected in the Brazilian Amazon 
in Molossus molossus, an insectivorous bat 
of the Molossidae family [72].

•	 BtMV was detected in Australia in fruit 
bats of the Pteropodidae family (Pteropus 
spp.) [96].

•	 A CDV-like morbillivirus detected in bats in 
Central Africa [26] and Southeast Asia [86].

Concerning rodents, in 2022, Debat detected 
and characterized new viruses in kidney samples 
from long-haired mice (Abrothrix olivacea and 
Abrothrix hurta) collected in Chile and Argentina. 
These include the ratón olivaceo morbillivirus 
(RoMV), which has an unusually large genome 
[19]. Three other morbilliviruses have been identi-
fied in rodents: the Wufeng Niviventer fulvescens 
morbillivirus (WNFMV), discovered in Niviventer 
fulvescens in China; the Longquan Berylmys 
bowersi morbillivirus (LBbMV), isolated from 
Bower’s white-toothed rat (Berylmys bowersi); 
and Apodemus morbillivirus, detected in a wood 
mouse (Apodemus sylvaticus) carcass collected 
in Belgium and named the “Gierle Apodemus 
virus” (GaMV) [19,76].
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blanches de Bower (Berylmys bowersi) ainsi que 
Apodemus morbillivirus détecté dans un cadavre 
de mulot sylvestre (Apodemus sylvaticus) collecté 
en Belgique et baptisé « virus de l’Apodemus de 
Gierle » (GaMV) [19,76].

Caractéristiques cliniques et épidémio-
logiques des principales infections aux 
morbillivirus

Rougeole, MeV
La rougeole chez l’humain est une maladie très 
contagieuse. Elle peut être fatale, principalement 
chez les jeunes enfants. Elle se manifeste par des 
éruptions cutanées, de l’hyperthermie et des 
symptômes respiratoires. Le virus est lympho-
trope et engendre une immunosuppression, ce 
qui prédispose à la survenue de maladies oppor-
tunistes pouvant être très graves [22]. Rarement, 
la rougeole peut être mortelle par l’atteinte du 
système nerveux central, notamment chez les 
individus immunodéprimés [17].
Avant la mise au point d’un vaccin vivant atténué 
dans les années 1960, la maladie infectait un 
nombre très important d’enfants dans le monde. 
La létalité mondiale due à la rougeole a été réduite 
de 78 % grâce à la vaccination, [17]. Selon l’étude 
de Black (1966), la durée des épidémies était 
influencée par la densité de la population et l’inter-
ruption naturelle de la propagation de la rougeole 
a été constatée dans toutes les communautés de 
moins de 500 000 personnes [13].
En raison d’une peur croissante de la vaccination 
conséquente de la désinformation sur ses effets 
secondaires, la vaccination contre la rougeole a di-
minué pendant et après la pandémie de Covid-19. 
Ainsi, depuis 2019, le virus de la rougeole connaît 
une résurgence mondiale [18] et aujourd’hui, 
cette maladie a encore un impact considérable 
sur la santé humaine dans le monde. Le virus de 
la rougeole est hautement adapté à l’humain mais 
il s’est aussi répandu chez d’autres primates chez 
lesquels il n’existe pas de morbillivirus propre. 
Les signes cliniques de la rougeole chez les singes 
semblent être similaires à ceux décrits chez les 
humains, ce qui en fait de très bons modèles 
d’étude en laboratoire [3].
L’éradication de la rougeole est théoriquement 
envisageable, car le virus présente plusieurs ca-
ractéristiques favorables telles que l’absence de 
réservoir animal connu, l’immunité durable après 
infection ou vaccination et l’existence d’un vaccin 
hautement efficace. Toutefois, cette éradication 
reste entravée par des couvertures vaccinales 
insuffisantes, des inégalités d’accès aux soins et 

Clinical and epidemiological character-
istics of the main morbillivirus infections

Measles virus, MeV
Measles is a highly contagious disease in humans. 
It can be fatal, especially in young children. 
Symptoms include skin rashes, fever, and re-
spiratory issues. The lymphotropic virus causes 
immunosuppression, predisposing patients to 
severe opportunistic infections [22]. In rare cases, 
measles can be fatal due to central nervous system 
involvement, particularly in immunocompro-
mised individuals [17].
Before the development of a live-attenuated vac-
cine in the 1960s, measles infected a large number 
of children worldwide. Thanks to vaccination, 
global measles mortality has decreased by 78% 
[17]. According to Black’s 1966 study, the duration 
of epidemics was influenced by population den-
sity. A natural cessation of measles transmission 
was observed in all communities with fewer than 
500,000 people [13].
However, due to growing fear of vaccination 
stemming from misinformation about its side 
effects, measles vaccination rates declined during 
and after the 2019–2020 Covid-19 pandemic. 
Consequently, the measles virus has experienced 
a global resurgence since 2019 [18], and today, 
measles continues to significantly impact human 
health worldwide. The measles virus is highly 
adapted to humans, yet it is also widespread 
among other primates that lack their own mor-
billivirus. The clinical signs of measles in mon-
keys appear similar to those in humans, making 
monkeys excellent models for laboratory study [3].
Theoretically, the eradication of measles is feasible 
because the virus has several favorable charac-
teristics. These include the absence of a known 
animal reservoir, long-lasting immunity following 
infection or vaccination, and the availability of a 
highly effective vaccine. However, insufficient vac-
cination coverage, inequities in access to care, and 
vaccine hesitancy have hindered eradication and 
have led to the resurgence observed since 2019.
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par la réticence vaccinale, expliquant la résurgence 
observée depuis 2019.

Peste bovine, RPV 
La peste bovine est une maladie ancienne qui 
affecte les bovins et autres grands ruminants, 
et dont les effets sont décrits depuis l’époque 
romaine [7]. C’était une maladie virale dévas-
tatrice qui aurait tué environ 200 millions de 
bovins en Europe rien qu’au XVIIIe siècle [50,73]. 
Elle est considérée comme la maladie du bétail 
la plus meurtrière de l’histoire. Grâce à un effort 
mondial de vaccination, elle a été éradiquée. Elle 
représente la première maladie animale officiel-
lement déclarée éradiquée. L’annonce en a été 
faite le 25 mai 2011 par l’Organisation mondiale 
de la santé animale (OMSA, anciennement OIE).
Les signes classiques de la maladie sont la fièvre, 
les érosions buccales, le jetage oculonasal, les diar-
rhées et la déshydratation qui précèdent souvent 
la mort de l’animal dans les 10 à 15 jours. Les 
souches hautement virulentes du RPV ne sont 
pas neurovirulentes [87] et peuvent entraîner une 
mortalité proche de 100 % [7]. Les souches dites 
« hypo-virulentes » (mild rinderpest) se mani-
festent par des symptômes très discrets.
Les trois lignées du RPV sont réparties comme 
suit : la lignée 1 correspond à la peste bovine dite 
classique en Afrique, la lignée 2 à la peste bovine 
dite hypovirulente en Afrique et la lignée 3 à la 
peste bovine en Asie.

Peste des petits ruminants, PPRV 
Les chèvres sont plus sensibles que les moutons 
qui ont un taux de récupération plus élevé [46]. Le 
PPRV (Peste des petits ruminants virus) n’est pas 
associé à des complications neurologiques [46]. 
La maladie se caractérise par de la fièvre, une 
pneumonie, une diarrhée et une inflammation des 
voies respiratoires et digestives. La mortalité peut 
survenir dans les 5 à 10 jours suivant l’apparition 
des signes cliniques. La PPR présente des taux de 
morbidité et de mortalité pouvant atteindre 100 %, 
ce qui en fait une maladie dévastatrice. Son impact 
socioéconomique est particulièrement sévère 
dans les régions où l’élevage de petits ruminants 
constitue un pilier économique, notamment dans 
les pays pauvres endémiques pour la PPR.
Depuis son premier signalement en 1942 en Côte-
d’Ivoire, la PPR s’est répandue bien au-delà de 
son origine en Afrique occidentale [67]. Elle est 
réapparue dans de nombreux pays africains, 
notamment en Tanzanie (2008), au Kenya (2006-
2008, 2013-2016, 2018-2024), au Nigéria (2005-
2024), en République démocratique du Congo 

Rinderpest virus, RPV
Rinderpest is an ancient disease affecting cattle 
and other large ruminants whose effects have been 
documented since Roman times [7]. It is estimated 
to have killed approximately 200 million head of 
cattle in Europe alone in the 18th century [50,73]. 
It is considered the deadliest livestock disease in 
history. Thanks to a global vaccination effort, 
rinderpest has been eradicated. It is the first 
animal disease to be officially declared eradicat-
ed. The World Organization for Animal Health 
(WOAH, former OIE) announced its eradication 
on May 25, 2011.
Classic signs of the disease include fever, oral 
erosions, ocular and nasal discharge, diarrhea, 
and dehydration. These symptoms often precede 
death within 10 to 15 days. Highly virulent strains 
of RVP are not neurovirulent [87] and can result 
in a mortality rate close to 100% [7]. So-called 
“hypovirulent” strains (mild rinderpest) present 
with very mild symptoms.
The three RPV lineages are classified as follows: 
lineage 1 corresponds to classical rinderpest in 
Africa; lineage 2 corresponds to hypovirulent 
rinderpest in Africa; and lineage 3 corresponds 
to rinderpest in Asia.

Peste-des-petits-ruminants, PPRV (sheep 
and goat plague)
Goats are more susceptible than sheep, which 
have a higher recovery rate [46]. PPRV is not 
associated with neurological complications [46]. 
The disease is characterized by fever, pneumonia, 
diarrhea, and inflammation of the respiratory 
and digestive tracts. Death can occur within 
five to ten days after the onset of clinical signs. 
With morbidity and mortality rates of up to 
100%, PPR is a devastating disease. The disease 
has a particularly severe socioeconomic impact 
in regions where small ruminant husbandry is a 
pillar of the economy, especially in poor countries 
where PPR is endemic.
Since its initial report in Côte d’Ivoire in 1942, 
PPR has spread far beyond its West African or-
igin [67]. The disease has reemerged in many 
African countries, including Tanzania (2008), 
Kenya (2006–2008, 2013–2016, and 2018–2024), 
Nigeria (2005–2024), the Democratic Republic 
of the Congo (2005–2024), Burundi (2018), and 
Angola (2012). It has also spread to North Africa, 
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(2005-2024), au Burundi (2018), en Angola (suspi-
cion en 2012) et en Afrique du Nord, notamment 
en Tunisie (2011-2014, 2016-2024), au Maroc 
(2015), en Algérie (2012, 2013, 2016, 2018-2021) 
et en Égypte (2012-2024). La maladie s’est pro-
pagée rapidement au cours des deux dernières 
décennies, principalement en Afrique, en Asie 
et au Moyen-Orient où sont concentrés environ 
80 % du cheptel mondial de petits ruminants et 
où vit la grande majorité des éleveurs pauvres 
de la planète.
Développé à la fin des années 1980, un vaccin 
homologue atténué contre le PPRV protège à 
vie ovins et caprins après une seule injection 
[24]. Ce vaccin n’entraîne aucun effet secondaire 
indésirable et il est efficace contre les souches des 
4 lignées de PPRV. Après la réussite de l’éradi-
cation mondiale de la peste bovine en 2011, un 
objectif d’éradication du PPRV par la vaccination 
d’ici 2030 a été fixé en 2015 par la communauté 
internationale. Une baisse marquée du nombre 
de foyers mondiaux de PPRV a été observée 
entre 2015 (3 688 foyers) et 2019 (1 218 foyers). 
L’atteinte d’une couverture vaccinale de 70 %, 
induisant une immunité collective, permettrait 
d’interrompre la circulation endémique du virus 
dans une population de ruminants. Actuellement, 
sur les 66 pays touchés, 21 n’ont signalé aucun 
nouveau cas depuis cinq ans et peuvent donc être 
déclarés indemnes de PPRV [97].

Maladie de Carré, CDV 
Le CDV sévit dans le monde entier [11]. Chez les 
chiens domestiques (Canis familiaris), 70 % des 
cas peuvent être subcliniques ou seulement avec 
des symptômes légers comme de l’abattement, une 
légère hyperthermie et de l’anorexie [20]. Chez 
ces animaux, la durée et la gravité de la maladie 
dépendent principalement de l’âge et du statut 
immunitaire de l’animal ainsi que de la virulence 
de la souche. Le principal mode d’infection est 
l’inhalation [11].
Le virus s’attaque aux systèmes immunitaire, 
respiratoire et neurologique des animaux infectés. 
De nombreux signes cliniques de cette maladie 
ressemblent à ceux de la rage. La symptomatologie 
associe des manifestations fébriles, des écoule-
ments oculaires et nasaux, une atteinte respira-
toire, gastro-intestinale et parfois neurologique. 
Dans certains cas assez rares une hyperkératose de 
la truffe et des coussinets est possible. Les signes 
neurologiques comme l’errance incessante dans 
un cercle, la paralysie et la désorientation sont 
fréquents. Le CDV produit une immunosuppres-
sion [90] chez les hôtes sensibles en ciblant les 

including Tunisia (2011–2014 and 2016–2024), 
Morocco (2015), Algeria (2012, 2013, 2016, and 
2018–2021), and Egypt (2012–2024). Over the 
past two decades, the disease has spread rapidly, 
primarily in Africa, Asia, and the Middle East. 
These regions are home to approximately 80% of 
the world’s small ruminant population and the 
vast majority of impoverished livestock farmers.
A licensed attenuated PPRV vaccine, developed 
in the late 1980s, provides lifelong protection for 
sheep and goats after a single injection [24]. It has 
no adverse side effects and is effective against 
strains from all four PPRV lineages. Following 
the successful global eradication of rinderpest 
in 2011, the international community set a goal 
to eradicate PPRV through vaccination by 2030. 
A significant decrease in the number of global 
PPRV outbreaks occurred between 2015, when 
there were 3,688 outbreaks, and 2019, when there 
were 1,218 outbreaks. Achieving 70% vaccination 
coverage, which induces herd immunity, would 
halt the endemic circulation of the virus within 
a ruminant population. Currently, 21 of the 66 
affected countries have reported no new cases in 
the past five years and can therefore be declared 
free of PPRV [97].

Canine distemper virus, CDV
CDV is endemic worldwide [11]. In domestic dogs 
(Canis familiaris), 70% of cases are subclinical or 
present only with mild symptoms, such as lethar-
gy, mild fever, and anorexia [20]. The duration and 
severity of the disease in these animals depend 
primarily on their age and immune status, as well 
as the virulence of the strain. The primary route 
of infection is inhalation [11].
The virus attacks the immune, respiratory, and 
neurological systems of infected animals. Many 
clinical signs of this disease resemble those of 
rabies. Symptoms include fever, ocular and nasal 
discharge, and respiratory, gastrointestinal, and 
sometimes neurological involvement. In some 
rare cases, hyperkeratosis of the nose and paw 
pads may occur. Neurological signs, such as in-
cessant circling, paralysis, and disorientation, are 
common. CDV causes immunosuppression [90] 
in susceptible hosts by targeting cells that express 
the Signaling Lymphocytic Activation Molecule 
(SLAM) [11], which frequently leads to opportu-
nistic infectious diseases. The increased virulence 
of CDV in certain animal species may be due to 

http://revuemtsi.societe-mtsi.fr/


MÉDECINE TROPICALE ET SANTÉ INTERNATIONALE    REÇU LE 22/09/2025  ACCEPTÉ LE 01/09/2026  PUBLIÉ LE 23/10/2026 - DOI : 10.48327/mtsi.v6i4.2026.912

Particularités et potentiel de transmission interespèces des infections aux morbillivirus
Characteristics and potential for cross-species transmission of morbillivirus infections

REVUE DE LA SOCIÉTÉ FRANCOPHONE DE MÉDECINE TROPICALE ET SANTÉ INTERNATIONALE  http://revuemtsi.societe-mtsi.fr/ © 2026 SFMTSI  12

cellules qui expriment la molécule d’activation de 
la signalisation (Signaling Lymphocytic Activation 
Molecule, SLAM) [11], ce qui entraîne fréquem-
ment des maladies infectieuses opportunistes. La 
virulence accrue du CDV pour certaines espèces 
animales pourrait être due à des mutations dans 
le gène P et d’autres gènes [43].
L’infection survient le plus souvent en présence 
d’une grande population animale ou d’une popu-
lation concentrée. Elle se produit principalement 
par contact rapproché, dit « museau-à-museau », et 
par l’exposition des muqueuses nasales, buccales 
et oculaires à un aérosol de gouttelettes contenant 
des particules infectantes. Le virus colonise la rate, 
le thymus et la moelle osseuse et en absence de 
protection immunitaire, il colonise l’épithélium 
des organes respiratoires, digestifs et nerveux, 
engendrant un taux de létalité élevé, surtout si 
d’autres agents opportunistes (bactériens, viraux, 
parasitaires) s’ajoutent à l’infection [47].

Peste des phoques, PDV
Appelée aussi maladie de Carré des phoques. En 
Europe du Nord, le PDV a provoqué deux grandes 
épizooties. Celle de 1988 a entraîné la mort de 
23 000 phoques veaux-marins (Phoca vitulina) 
ainsi que de quelques centaines de phoques gris 
(Halichoerus grypus), mettant en évidence une 
différence nette de vulnérabilité entre les deux 
espèces. La source d’infection la plus probable 
était le contact avec les phoques du Groenland 
(Pagophilus groenlandicus) habitant l’océan 
Arctique. Des schémas de migration modifiés 
des phoques du Groenland de l’Arctique ont été 
notés au cours de l’année précédant l’épizootie 
de PDV [65]. L’épizootie de 2002 a entraîné la 
mort de 30 000 phoques veaux-marins [28,61]. La 
maladie se manifeste par la fièvre, les écoulements 
oculaires et nasaux, la diarrhée, la toux, la perte 
de poids, l’avortement et des signes neurologiques 
tels que léthargie, tremblements de tête et convul-
sions [10]. L’emphysème sous-cutané dans les cas 
graves peut entraîner une flottabilité accrue qui 
entrave la natation et la plongée normales [28]. Un 
épaississement focal de l’épiderme sur la surface 
dorsale des nageoires, de la tête, du tronc et de la 
queue, semblable au durcissement des coussinets 
des pattes chez les chiens infectés par le CDV, a 
été documenté chez les phoques du Groenland et 
ceux à capuchon (Cystophora cristata) infectés par 
le PDV. L’infection expérimentale de phoques par 
le PDV a montré que la pathologie provoquée est 
similaire à celle du CDV : une pneumonie sévère, 
une déplétion lymphocytaire et une méningo-
encéphalite [44]. La maladie tue davantage les 

mutations in the P gene and other genes [43].
Infection most often occurs in large or concen-
trated animal populations. It is primarily trans-
mitted through close contact, known as “snout-
to-snout” contact, and through exposure of the 
nasal, oral, and ocular mucous membranes to an 
aerosol containing infectious particles. The virus 
colonizes the spleen, thymus, and bone marrow. 
In the absence of immune protection, the virus 
colonizes the respiratory, digestive, and nervous 
system epithelia, resulting in a high mortality 
rate, especially if the infection is complicated by 
other opportunistic agents (bacterial, viral, or 
parasitic) [47].

Phocine distemper virus, PDV
It is also known as canine distemper in seals. In 
Northern Europe, PDV has caused two major 
epizootics. The 1988 outbreak resulted in the 
deaths of 23,000 harbor seals (Phoca vitulina), as 
well as several hundred gray seals (Halichoerus 
grypus). This highlights a clear difference in vul-
nerability between the two species. The most 
likely source of infection was contact with harp 
seals (Pagophilus groenlandicus), which inhabit 
the Arctic Ocean. Changes in the migration pat-
terns of Arctic harp seals were noted during the 
year preceding the PDV epizootic [65]. The 2002 
epizootic resulted in the deaths of 30,000 harp 
seals [28,61]. PDV is characterized by fever, eye 
and nasal discharge, diarrhea, coughing, weight 
loss, abortion, and neurological signs such as 
lethargy, head tremors, and convulsions [10]. In 
severe cases, subcutaneous emphysema can lead to 
increased buoyancy, impairing normal swimming 
and diving [28]. Similar to the hardening of paw 
pads seen in dogs infected with canine distemper 
virus (CDV), focal thickening of the epidermis 
on the dorsal surface of the fins, head, trunk, 
and tail has been documented in harp seals and 
hooded seals (Cystophora cristata) infected with 
PDV. Experimental infection of seals with PDV 
shows that the resulting pathology is similar to 
that of CDV, including severe pneumonia, lym-
phocyte depletion, and meningoencephalitis [44]. 
The disease is more lethal to young seals whose 
immune systems are less developed than those 
of older seals [27].
Transmission primarily occurs via aerosols and is 
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jeunes phoques, chez qui l’immunité est moins 
développée que chez les phoques plus âgés [27].
La transmission se produit principalement par 
les aérosols et est renforcée par le comportement 
grégaire des phoques ; cependant, une transmis-
sion transplacentaire est également possible [27].

Morbillivirus des cétacés, CeMV 
Depuis 1988, plusieurs épizooties, responsables 
de la mort de milliers de cétacés ainsi que des 
mortalités sporadiques ou des infections subcli-
niques ont été documentées [69,89,88].
Le morbillivirus des cétacés provoque une symp-
tomatologie et des lésions macroscopiques simi-
laires dans les différentes espèces, très proches 
de celles de la maladie de Carré du chien avec 
des signes respiratoires, gastro-intestinaux ainsi 
que nerveux. Dans certains cas, des avortements 
ont été rapportés [35]. Sur le plan lésionnel, la 
bronchopneumonie interstitielle est la plus fré-
quemment observée [12].
Comme pour la peste des phoques, la transmission 
du CeMV est principalement horizontale via les 
aérosols et est renforcée par le comportement 
grégaire et la densité des groupes de cétacés ; 
toutefois, la transmission transplacentaire est 
également documentée [89].
Une étude a apporté des preuves sérologiques 
d’une infection par le morbillivirus chez onze des 
quinze espèces de cétacés odontocètes de l’Atlan-
tique Ouest depuis 1986. Des échantillons de sang 
ont été obtenus à partir d’animaux en liberté et 
échoués. Les titres neutralisants du virus étaient 
plus élevés contre les morbillivirus du marsouin 
et du dauphin que contre le virus de la peste des 
petits ruminants, le PDV ou le CDV [25].
Une forme cérébrale du CeMV a été détectée 
uniquement chez les dauphins bleus et blancs 
(Stenella coeruleoalba), ce qui suggère que ces 
animaux développent une encéphalite chronique 
après s’être remis d’une infection systémique [23].

Morbillivirus félin, FeMV
Depuis sa découverte chez des chats domestiques 
(Felis catus) errants à Hong Kong en 2012, le 
FeMV a été détecté chez des chats domestiques 
en Europe. Il est soupçonné de causer une insuf-
fisance rénale chronique chez les félins. L’examen 
histologique des tissus d’autopsie de chats FeMV-
positifs a révélé un infiltrat inflammatoire inters-
titiel et une dégénérescence ou nécrose tubulaire 
dans les reins, avec une diminution de l’expression 
de la cauxine dans les cellules épithéliales tubu-
laires dégénérées, compatible avec une néphrite 
tubulo-interstitielle (TIN) [34,94].

facilitated by seals’ gregarious behavior; however, 
transplacental transmission is also possible [27].

Cetacean morbillivirus, CeMV
Since 1988, several epizootics responsible for 
the deaths of thousands of cetaceans, as well as 
sporadic deaths and subclinical infections, have 
been documented [69,89,88].
It causes similar symptoms and macroscopic 
lesions across species, closely resembling canine 
distemper with respiratory, gastrointestinal, and 
neurological signs. In some cases, abortions have 
been reported [35]. The most frequently observed 
lesion is interstitial bronchopneumonia [12].
Similar to seal plague, CeMV transmission is 
primarily horizontal via aerosols, facilitated by the 
gregarious behavior and high density of cetacean 
groups. However, transplacental transmission has 
also been documented [89].
One study provided serological evidence of mor-
billivirus infection in eleven of the fifteen species 
of odontocete cetaceans in the western Atlantic 
since 1986. Blood samples were obtained from 
free-ranging and stranded animals. Virus neu-
tralizing titers were higher against porpoise and 
dolphin morbilliviruses than against small ru-
minant morbillivirus PDV or canine distemper 
virus CDV[25].
A cerebral form of CeMV has only been detect-
ed in striped dolphins (Stenella coeruleoalba), 
suggesting that these animals develop chronic 
encephalitis after recovering from a systemic 
infection [23].

Feline morbillivirus, FeMV
Since its discovery in stray domestic cats (Felis 
catus) in Hong Kong in 2012, FeMV has been 
detected in domestic cats in Europe. The virus 
is suspected of causing chronic kidney disease 
in cats. Histological examination of necropsy 
tissues from FeMV-positive cats revealed an in-
terstitial inflammatory infiltrate and tubular 
degeneration or necrosis in the kidneys. There 
was also decreased cauxin expression in degen-
erated tubular epithelial cells. This is consistent 
with tubulointerstitial nephritis (TIN) [34,94].
Research by Choi et al. (2020) showed that most 
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Les travaux de Choi et al. (2020) ont montré que la 
plupart des chats positifs au FeMV présentait des 
signes cliniques compatibles avec des infections 
virales aiguës, notamment de la fièvre, une leuco-
pénie, une thrombocytopénie, une jaunisse ainsi 
que des signes urinaires avec un syndrome poly-
uropolydipsique et des signes gastro-intestinaux 
tels que l’anorexie, la diarrhée et les vomissements 
[15]. À l’autopsie, le FeMV a été détecté dans les 
organes systémiques, notamment les reins, les 
ganglions lymphatiques et la rate, par quantitative 
Reverse Transcription - Polymerase Chain Reaction 
(qRT-PCR) et coloration immunohistochimique. 
Toutefois, l’implication d’autres agents pathogènes 
responsables de maladies fébriles ne pouvait être 
exclue dans cette étude, et d’autres études incluant 
des infections expérimentales sont nécessaires 
pour déterminer le pouvoir pathogène du FeMV 
chez le chat domestique [38].
Le FeMV a été détecté dans des écouvillons oraux, 
des échantillons rectaux et urinaires. La trans-
mission principale du virus semble se faire par 
voie respiratoire mais il est probable que l’urine 
soit une source significative de virus infectieux 
[25,38]. D’autres études récentes ont montré que 
les chiens et divers mammifères sauvages sont 
sensibles au FeMV [49]. Il est possible qu’il soit 
répandu chez les chats et d’autres espèces. Des 
symptômes respiratoires ont également été rap-
portés chez les chiens [70], ce qui suggère que la 
transmission par gouttelettes et selles peut éga-
lement être envisagée en phase aiguë d’infection.

Tropisme et réceptivité d’espèce
Les morbillivirus présentent un tropisme pour 
deux grands types de cellules, les cellules immuni-
taires et les cellules épithéliales. Les récepteurs cel-
lulaires auxquels se lient les protéines H des mor-
billivirus sont les récepteurs SLAMF1 (Signaling 
Lymphocytic Activation Molecule Family  1 ou 
molécule de signalisation des lymphocytes activés 
de la famille 1) qui sont exprimés sur les cellules 
immunitaires, et les récepteurs PVRL4 (Poliovirus 
receptor-like protein 4 = nectine-4), qui sont expri-
més sur le pôle basal des cellules épithéliales [84] 
(Tableau II). La nectine-4 est hautement conservée 
d’une espèce à l’autre, tandis que le SLAM varie 
considérablement [84].
Les morbillivirus réagissent de manière croi-
sée dans les tests sérologiques. La distribution 
étroite du récepteur dans la gamme d’hôtes défi-
nit la sensibilité des organismes à l’infection. 
Contrairement aux autres paramyxoviridés, 
les morbillivirus n’utilisent pas l’acide sialique 
comme récepteur [48].

FeMV-positive cats exhibited clinical signs con-
sistent with acute viral infections. These signs 
included fever, leukopenia, thrombocytopenia, 
jaundice, as well as urinary signs with poly-
uropolydipsic syndrome, and gastrointestinal 
signs, such as anorexia, diarrhea, and vomiting 
[15]. At necropsy, FeMV was detected in systemic 
organs, including the kidneys, lymph nodes, 
and spleen, via quantitative reverse transcrip-
tion polymerase chain reaction (qRT-PCR) and 
immunohistochemical staining. However, this 
study could not rule out the involvement of other 
pathogens that cause febrile illnesses, and further 
studies, including experimental infections, are 
needed to determine the pathogenic potential of 
FeMV in domestic cats [38].
FeMV has been detected in oral swabs, rectal 
samples, and urine samples. The primary route of 
transmission appears to be respiratory, but urine 
is likely a significant source of infectious virus 
[25, 38]. Other recent studies have shown that 
dogs and various wild mammals are susceptible 
to FeMV [49]. It is possible that the virus is wide-
spread among cats and other species. Respiratory 
symptoms have also been reported in dogs [70], 
suggesting that transmission via droplets and feces 
may occur during the acute phase of infection.

Tropism and species susceptibility
Morbilliviruses exhibit tropism for two major cell 
types: immune and epithelial cells. Morbillivirus 
H proteins bind to two types of cellular receptors: 
SLAMF1 (Signaling Lymphocytic Activation 
Molecule Family 1) receptors, which are expressed 
on immune cells, and PVRL4 (Poliovirus recep-
tor-like protein 4 = nectine-4) receptors, which 
are expressed at the basal pole of epithelial cells 
[84] (Table II). Nectin-4 is highly conserved across 
species, whereas SLAM varies co+nsiderably [84].
Morbilliviruses cross-react in serological tests. 
The narrow distribution of the receptor within the 
host range determines susceptibility to infection. 
Unlike other paramyxoviruses, morbilliviruses 
do not use sialic acid as a receptor [48].
Wild-type measles virus (MeV) strains utilize 
the CD150 or SLAM receptors and the nectin-4 
or PVRL4 receptor. Vaccine strains may also use 
the CD46 receptor or MCP (membrane cofactor 
protein), which regulates complement activation 
[14]. Nectin-4 facilitates measles virus entry and 
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Tableau II : Particularités des morbillivirus, niveaux de connaissance et caractéristiques des récepteurs
Table II: Characteristics of morbilliviruses, current state of knowledge, and receptor properties

Espèces de morbillivirus / 
Morbillivirus species

Particularités des MV et niveaux de 
connaissance / Features of MVs and 

levels of knowledge

Caractéristiques des récepteurs / 
Characteristics of Receptors

SLAM / CD150 / 
SLAM / CD150 Nectin-4 / Nectin-4

virus de la rougeole (MeV)
measles morbillivirus (MeV)

Modèle de référence 
Très bien étudié
Reference model 
Very well studied 

Confirmé (très 
spécifique humain) 
[60] 
Confirmed (highly 
species-specific in 
humans) [60]

Confirmé [60]
Confirmed [60]

virus de la maladie de Carré (CDV)
canine distemper virus (CDV)

Large tropisme d’hôte 
Très bien étudié
Broad host tropism 
Very well studied

Confirmé (large 
compatibilité 
interespèces) [10,84]
Confirmed (broad 
interspecies 
compatibility) [10,84]

Confirmé [10,84]
Confirmed [10,84]

virus de la maladie de Carré des 
phoques (PDV)
phocine distemper virus (PDV)

Épizooties importantes chez les 
phocidés
Bon niveau d’étude
Significant epizootics among phocids
Well-studied

Confirmé [28,65]
Confirmed [28,65]

Probable/démontré 
expérimentalement
Probable/
demonstrated 
experimentally

morbillivirus des cétacés (CeMV) 
cetacean morbillivirus (CeMV)

Plusieurs lignées
Bon niveau d’étude
Multiple lineages
Well-studied

Confirmé [65,88]
Confirmed [65,88]

Probable
Probable

virus de la peste bovine (RPV) 
rinderpest morbillivirus (RPV) 

Très bien étudié (avant éradication)
Well-studied (prior to eradication)

Confirmé [5]
Confirmed [5]

Confirmé [5]
Confirmed [5]

virus de la peste des petits ruminants 
(PPRV)
peste-des-petits-ruminants (PPRV)

Très bien étudié
Very well-studied

Confirmé [5]
Confirmed [5]

Confirmé [5]
Confirmed [5]

morbillivirus de félidés (FeMV)
feline morbillivirus (FeMV)

Virus découvert récemment (2012)
Données limitées
Recently discovered virus (2012)
Limited data

Probable (en cours de 
confirmation)
Probable (pending 
confirmation)

Non clairement établi
Not clearly established

morbillivirus des porcs (PoMV)
porcine morbillivirus (PoMV)

Découvert récemment
Données limitées
Recently discovered 
Limited data

Probable
Probable

Probable/inconnu
Probable/unknown

morbillivirus des chauves-souris 
(BMV) 
bat morbillivirus (BMV)

Virus très récemment identifiés
Potentiel zoonotique étudié
Very recently identified viruses
Zoonotic potential studied

Probable (SLAM de 
chauve-souris)
Probable (bat SLAM)

Inconnu
Unknown

morbillivirus des rongeurs 
rodent morbillivirus

Virus très récemment identifiés
Nouveau groupe viral
Very recently identified viruses
New viral group

Oui (probable)
Yes (probable)

En cours d’étude
Under investigation
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Les souches sauvages du MeV utilisent les récep-
teurs CD150 ou SLAM et le récepteur Nectine-4 
ou PVRL4. Les souches vaccinales peuvent aussi 
utiliser le récepteur CD46 ou MCP (Membrane 
cofactor protein), molécule régulatrice de l’acti-
vation du complément [14]. La nectine-4 soutient 
l’entrée du virus de la rougeole et la propagation 
latérale non cytopathique dans les feuillets épi-
théliaux primaires bien différenciés des voies 
respiratoires humaines infectées. Chez l’humain, 
la nectine-4 est exprimée principalement sur 
les cellules épithéliales du placenta et, dans une 
moindre mesure, de l’amygdale, de la muqueuse 
buccale, de la trachée, de l’œsophage, du nasopha-
rynx, de la prostate, des poumons et de l’estomac 
[60,45]. Le CD150 est exprimé sur les lymphocytes, 
les macrophages et les cellules dendritiques. Ces 
deux récepteurs expliquent le fort tropisme des 
morbillivirus pour ces types de cellules [53]. Le 
récepteur SLAM humain est quelque peu spéci-
fique du MeV [84].
Les morbillivirus CDV, PDV, CeMV, RPV et 
PPRV utilisent le SLAM sur les cellules immuni-
taires et la nectine-4 sur le pôle basal des cellules 
épithéliales auxquelles les glycoprotéines H des 
morbillivirus se lient et permettent aux virus 
d’entrer dans les cellules. Cet usage contribue 
à leur virulence. Le CDV, le PDV et le CeMV 
peuvent infecter les cellules du système nerveux 
central et provoquer une panencéphalite chez 
leurs hôtes naturels, alors que le RPV et le PPRV 
ne les infectent généralement pas [84].
Le virus de la maladie de Carré, qui présente la 
plus large gamme d’hôtes, possède la particula-
rité d’acquérir facilement la capacité d’utiliser le 
SLAM humain [91]. Ce virus utilise les récepteurs 
SLAM pour se répliquer principalement dans les 
lymphocytes et les macrophages des voies respi-
ratoires, puis se diffuse dans tout le corps [45]. 
D’après Kennedy et al. (2019), les modifications de 
la protéine hémagglutinine (H) du morbillivirus 
canin, en particulier du site de liaison du SLAM, 
sont en corrélation avec l’adaptation aux hôtes non 
canins. Ceci suggère que certains vaccins contre 
le CDV peuvent également avoir provoqué des 
maladies chez la faune sauvage [43].
Selon Fukuhara et al. (2019), la protéine hémag-
glutinine (H) du morbillivirus canin se fixe au 
SLAM canin, mais ne peut pas se lier au SLAM 
humain, au SLAM du tamarin ou à celui de la 
souris. À l’inverse, la protéine H du morbillivirus 
humain est capable de se lier au SLAM humain, 
au SLAM du tamarin et au SLAM canin, mais 
pas au SLAM de la souris [30].

non-cytopathic lateral spread within well-dif-
ferentiated primary epithelial layers of infected 
human airways. In humans, nectin-4 is primarily 
expressed on epithelial cells of the placenta and, 
to a lesser extent, on epithelial cells of the tonsils, 
oral mucosa, trachea, esophagus, nasopharynx, 
prostate, lungs, and stomach [60,45]. CD150 is 
expressed on lymphocytes, macrophages, and 
dendritic cells. These two receptors account for 
the strong tropism of morbilliviruses for these 
cell types [53]. The human SLAM receptor is 
somewhat specific to MeV [84].
Morbilliviruses (CDV, PDV, CeMV, RPV, and 
PPRV) use SLAM on immune cells and nectin-4 
on the basal pole of epithelial cells. The H glyco-
proteins of morbilliviruses bind to these recep-
tors, allowing the viruses to enter the cells. This 
mechanism contributes to their virulence. CDV, 
PDV, and CeMV can infect cells of the central 
nervous system and cause panencephalitis in 
their natural hosts. In contrast, RPV and PPRV 
generally do not infect these cells [84].
Canine distemper virus has the broadest host 
range and is unique in that it can easily acquire 
the ability to use human SLAM receptors [91]. The 
virus uses SLAM receptors to replicate primarily 
in lymphocytes and macrophages of the respira-
tory tract and then spreads throughout the body 
[45]. According to Kennedy et al. (2019), changes 
in the hemagglutinin (H) protein of canine mor-
billiviruses, particularly at the SLAM binding site, 
correlate with adaptation to non-canine hosts. 
This suggests that certain CDV vaccines may 
have caused disease in wildlife [43].
Fukuhara et al. (2019) found that the H protein 
of canine morbillivirus binds to canine SLAM 
but not to human, tamarin, or mouse SLAM. 
Conversely, the H protein of human morbillivirus 
can bind to human, tamarin, and canine SLAM 
but not mouse SLAM [30].
Other feline cell receptors besides SLAMF1 and 
nectin-1 can bind to the FeMV H glycoprotein 
in tissues, which can lead to severe viral infec-
tion. Analysis of the FeMV genome sequence 
revealed potential divergence from archetypal 
morbillivirus characteristics. For instance, the 
FeMV H glycoprotein uses feline CD150 as its 
receptor, not human CD150. Additionally, the 
protease responsible for cleaving the FeMV F 
glycoprotein is cathepsin, which makes FeMV a 
unique morbillivirus more closely related to the 
zoonotic Nipah and Hendra viruses [64]. The 
mechanisms of FeMV cell entry are still unknown. 
Due to differences in cellular specificity, it has 
been suggested that non-SLAM receptors are 
utilized [76] (Table II).
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Les récepteurs des cellules félines autres que 
SLAMF1 et nectine-1 pourraient se lier à la gly-
coprotéine FeMV H dans les tissus, entraînant 
une infection virale grave. L’analyse de la séquence 
du génome viral FeMV a révélé une divergence 
potentielle avec les caractéristiques des morbil-
livirus archétypiques. Ainsi, la glycoprotéine H 
du FeMV utilise le CD150 félin comme récepteur 
et ne peut pas utiliser le CD150 humain. De plus, 
la protéase responsable du clivage de la glycopro-
téine F du FeMV est une cathepsine, faisant du 
FeMV un morbillivirus unique et plus proche 
des virus zoonotiques Nipah et Hendra étroite-
ment apparentés [64]. Les mécanismes d’entrée 
cellulaire du FeMV sont encore inconnus et, en 
raison des différences de spécificité cellulaire, il a 
été suggéré que des récepteurs non SLAM soient 
utilisés [76] (Tableau II).
Le tropisme cellulaire du PoMV est similaire à 
celui des autres morbillivirus. L’ARN viral a été 
détecté dans les neurones, l’épithélium respira-
toire et les lymphocytes [2]. Le PoMV fait partie 
du groupe des morbillivirus qui utilisent le SLAM 
comme récepteur [76].
Contrairement au FeMV, le MBaMV des 
chauves-souris peut utiliser à la fois le SLAM 
et la Nectine-4 comme récepteurs [19,76]. Alors 
que le MeV infecte les macrophages humains via 
le CD150, le MBaMV infecte les macrophages 
humains de manière indépendante du CD150, ce 
qui indique qu’un récepteur d’entrée non CD150/
Nectine-4 pour MBaMV existe sur les macro-
phages humains [36]. Plus récemment, l’étude de 
Jo et al. (2025) a montré que les morbillivirus des 
chauves-souris utilisent d’une manière spécifique 
le récepteur CD150 des chauves-souris [40] mais 
pas efficacement le CD150 humain ce qui limite 
la réaction croisée (Tableau II).
Les morbillivirus des rongeurs ont été détectés 
principalement dans les tissus gastro-intestinaux 
et rénaux. D’autres études sont nécessaires pour 
vérifier si l’infection est associée à des symptômes 
spécifiques et pour explorer le potentiel zoono-
tique et pathogène de ces virus [19].

Phylogénie et potentiel de transmission 
interespèces
L’arbre phylogénétique des morbillivirus montre 
une grande similarité avec celle de ses hôtes ani-
maux, excepté pour le virus de la rougeole (Fig. 2). 
Mais, en considérant la proximité génétique entre 
les différentes espèces de virus, il est probable 
que les morbillivirus auraient majoritairement 
évolué à partir d’un ancêtre commun, par des 

The cellular tropism of PoMV is similar to that 
of other morbilliviruses. Viral RNA has been 
detected in neurons, the respiratory epithelium, 
and lymphocytes. PoMV belongs to the group of 
morbilliviruses that use SLAM as a receptor [76].
Unlike FeMV, bat-associated MBaMV can use 
SLAM and Nectin-4 as receptors [19,76]. MeV 
infects human macrophages via CD150; however, 
MBaMV can infect human macrophages inde-
pendently of CD150. This indicates that MBaMV 
has an entry receptor on human macrophages 
that is independent of CD150 and Nectin-4 [36]. 
A more recent study by Jo et al. (2025) showed 
that bat morbilliviruses specifically utilize the 
bat CD150 receptor [40] but do not effectively 
utilize human CD150, which limits cross-reac-
tivity (Table II).
Rodent morbilliviruses have primarily been 
detected in gastrointestinal and renal tissues. 
Further studies are needed to determine if infec-
tion is associated with specific symptoms and to 
explore these viruses’ zoonotic and pathogenic 
potential [19].

Phylogeny and potential for cross-species 
transmission
The phylogenetic tree of morbilliviruses shows a 
high degree of similarity to that of their animal 
hosts, with the exception of the measles virus 
(Fig. 2). However, due to the genetic similarity 
among different virus species, morbilliviruses 
likely evolved from a common ancestor through 
host switching rather than coevolutionary pro-
cesses [84].
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épisodes de changement d’hôtes plutôt que par 
des phénomènes de coévolution [84].
Plusieurs études ont révélé une relation évolutive 
entre les morbillivirus humains, bovins, canins, 
félins et ceux des cétacés (Fig. 3). Ainsi, le MeV et 
le RPV sont sur le plan génétique et antigénique, 
étroitement liés entre eux et tous les deux sont 
assez éloignés de CDV [31]. Le réservoir initial 
n’est pas totalement connu, il s’agissait peut-être 
de certaines populations d’aurochs (Bos primige-
nius), l’ancêtre de tous les bovins domestiques et 
disparu au XVIIe siècle [57,58,59]. 
Des virologistes admettent que l’adaptation à 
l’espèce humaine du virus de la peste bovine 
présent chez l’ancêtre des bovins lors du proces-
sus de la domestication expliquerait l’origine du 
virus de la rougeole [58]. En outre, l’exposition 
aux humains infectés par le virus de la rougeole 
est le principal facteur de risque de dévelop-
pement de la rougeole chez les primates non 

Several studies have revealed an evolutionary re-
lationship between human, bovine, canine, feline, 
and cetacean morbilliviruses (Fig. 3). Thus, MeV 
and RPV are genetically and antigenically closely 
related to one another and quite distantly related 
to CDV [31]. The original reservoir is not fully 
known, but it may have been certain populations 
of aurochs (Bos primigenius), the ancestor of all 
domestic cattle, which became extinct in the 17th 
century [57,58,59].
Some virologists suggest that the rinderpest vi-
rus, which was present in cattle ancestors during 
domestication, adapted to humans, which could 
explain the origin of the measles virus [58]. 
Furthermore, exposure to humans infected with 
the measles virus is the primary risk factor for 
developing measles in non-human primates [41]. 
The varying degrees of reciprocal immunological 
cross-reactivity detected among morbilliviruses 
lead researchers to believe that transmission to 

Figure 2 : Arbre phylogénétique des différents morbillivirus, avec leurs hôtes principaux [84]
Les principaux animaux hôtes présentent des silhouettes plus grandes que celles des autres animaux. Les relations 
phylogénétiques des morbillivirus sont indiquées approximativement en haut de la figure
Figure 2: Phylogenetic tree of different morbilliviruses, with their main hosts [84]
Morbilliviruses and their host animals are shown with their biological classifications. The main host animals have 
larger silhouette images compared with other animals. The phylogenetic relationships of the morbilliviruses are 
roughly indicated at the top of the figure
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Figure 3 : Voies possibles de transmission interespèces des morbillivirus [51]. Un morbillivirus bovin de type 
RPV peut être l'archévirus de l'ensemble du groupe viral, ayant évolué à partir d'un morbillivirus progéniteur : 
CDV, virus de la maladie de Carré canine ; CeMV, morbillivirus des cétacés ; FeMV, morbillivirus félin ; MBaMV, 
morbillivirus de la chauve-souris Myotis ; MeV, virus de la rougeole ; PDV, virus de la maladie de Carré des 
phoques ; PoMV, morbillivirus porcin ; PPRV, virus de la peste des petits ruminants ; RPV, virus de la peste bovine.
Figure 3:  Possible pathways of interspecies transmission for the morbilliviruses [51]. An RPV-like bovine 
morbillivirus may be the archevirus of the entire viral group, having evolved from a progenitor morbillivirus; CDV, 
canine distemper virus; CeMV, cetacean morbillivirus; FeMV, feline morbillivirus; MBaMV, Myotis bat morbillivirus; 
MeV, measles virus; PDV, phocine distemper virus; PoMV, porcine morbillivirus; PPRV, peste-des-petits-ruminants 
virus; RPV, rinderpest virus.

humains [41]. Les différents degrés de réactions 
croisées immunologiques réciproques détectés 
chez les morbillivirus incitent des chercheurs 
à penser qu’une transmission à l’humain par 
des virus animaux pourrait se produire une fois 
que la rougeole sera éradiquée et la vaccination 
interrompue [17].
L’ancêtre commun le plus récent des souches de 
PPRV est apparu au Nigeria en Afrique de l’Ouest 
en 1904, sur la base d’une séquence génomique 
complète [62]. Il n’existe qu’un seul sérotype de 
PPRV et les souches actuelles de PPRV en circula-
tion peuvent être regroupées en 4 lignées, reflétant 
leurs origines géographiques [46].
Jusqu’à la fin des années 1970, le PPRV était 
considéré comme une variante du RPV, issue 
du passage naturel de ce dernier chez les ovins 
et les caprins [32,46]. Ce n’est que plus tard qu’il 
a été identifié comme un morbillivirus distinct 
[97]. D’un autre côté, le CDV serait issu d’une 
adaptation du virus de la rougeole chez les chiens 
suite à des épidémies de rougeole en Amérique 

humans from animal viruses could occur once 
measles is eradicated and vaccination is discon-
tinued [17].
Based on a complete genomic sequence, the most 
recent common ancestor of PPRV strains emerged 
in Nigeria, West Africa, in 1904 [62]. There is only 
one PPRV serotype, and the currently circulating 
strains can be grouped into four lineages reflecting 
their geographic origins [46].
Until the late 1970s, PPRV was considered a 
variant of RPV resulting from natural trans-
mission among sheep and goats [32,46]. Later, 
it was identified as a distinct morbillivirus [97]. 
Conversely, canine distemper virus (CDV) is 
believed to have evolved from an adaptation of 
the measles virus in dogs after measles epidemics 
occurred in the Americas between 1500 and 1700. 
The first reliable studies on canine distemper 
date back to around 1740 and were conducted 
in Ecuador and Peru [43]. In 1994, an epizootic 
caused by a canine morbillivirus was reported 
among lions (Panthera leo) in Serengeti National 
Park in Tanzania. The high density of domestic 
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ayant eu lieu de 1500 à 1700. Les premières études 
fiables sur la maladie de Carré ont été faites en 
Équateur et au Pérou et datent d’environ 1740 [43]. 
Une épizootie due à un morbillivirus canin a été 
décrite en 1994 chez des lions (Panthera leo) dans 
le parc national de Serengeti, en Tanzanie. La très 
forte densité de la population canine domestique 
aux abords du parc suggère un passage inter 
espèces, avec un taux de létalité pour les lions 
infectés de l’ordre de 30 % [63]. Le CDV a été 
détecté dans de nombreuses espèces, y compris 
les félins et les primates non humains. Ces sauts 
d’espèces auraient été facilités notamment par 
des mutations de la protéine H du virus au site 
de liaison du récepteur SLAM [6,43]. D’après 
Kennedy et al. (2019), les modifications de la 
protéine hémagglutinine (H) du morbillivirus 
canin, en particulier du site de liaison du SLAM, 
sont en corrélation avec l’adaptation aux hôtes non 
canins. Ceci suggère que certains vaccins contre 
le CDV peuvent également avoir provoqué des 
maladies chez la faune sauvage [43].
Certaines études suggèrent que le passage du 
FeMV chez les espèces félines sauvages serait 
responsable de plusieurs autres épizooties chez 
des lions et des tigres (P. tigris) en captivité, 
notamment en Californie et en Suisse [16,63]. 
Ce virus a initialement été perçu comme une 
variante du morbillivirus canin (CDV). Depuis, 
des analyses génétiques ont finalement révélé que 
sa séquence d’acides aminés ne présente qu’une 
homologie d’environ 10 % avec le gène H et 15 % 
avec le gène P du virus canin. Le gène H code 
pour une protéine différente (l’hémagglutinine 
d’enveloppe) responsable de la liaison du virus 
aux cellules hôtes et donc de l’infectiosité, ce qui 
explique la haute pathogénicité de ce virus envers 
les félidés et les hyénidés [80]. Le FeMV est encore 
relativement mal connu. Il est phylogénétiquement 
divergent des autres espèces et différent en termes 
de pathogénicité et d’infectiosité [84].
Le CDV et le PDV sont les deux morbillivirus les 
plus étroitement liés du point de vue génétique et 
il est probable que le PDV soit issu du CDV [6]. 
Des études suggèrent que le virus de la maladie de 
Carré du phoque aurait évolué à partir du virus de 
la maladie de Carré des chiens suite à un contact 
entre des carnivores terrestres et des phoques. 
Les souches de CDV sont divisées en lignées 
génétiques qui se distinguent par des variations 
génétiques et antigéniques de la glycoprotéine 
hémagglutinine (H) [54]. Des études considèrent 
que le CDV a donné lieu à l’émergence du PDV 
chez les phoques et d’autres mammifères marins 
tout en conservant la capacité de provoquer des 

canines on the outskirts of the park suggests 
interspecies transmission, with an approximate 
30% case-fatality rate among infected lions [63]. 
CDV has been detected in numerous species, 
including felines and non-human primates. These 
species jumps are thought to have been facilitated 
by mutations in the H protein of the virus at the 
SLAM receptor binding site [6,43]. According 
to Kennedy et al. (2019), changes in the hem-
agglutinin (H) protein of canine morbillivirus, 
particularly at the SLAM binding site, correlate 
with adaptation to non-canine hosts. This suggests 
that certain CDV vaccines may have also caused 
disease in wildlife [43].
Some studies suggest that FeMV transmission 
among wild feline species may be responsible for 
epizootics in captive lions and tigers (P. tigris), 
particularly in California and Switzerland [16,63]. 
Initially, this virus was thought to be a variant of 
the canine morbillivirus (CDV). However, genetic 
analyses ultimately revealed that the FeMV amino 
acid sequence shares only about 10% homology 
with the canine virus’s H gene and 15% with its 
P gene. The H gene encodes a different protein, 
envelope hemagglutinin, which is responsible 
for binding the virus to host cells and thus for its 
infectivity. This explains the virus’s high patho-
genicity in felids and hyenids [80]. FeMV is still 
relatively poorly understood. It is phylogenetically 
distinct from other species and differs in terms 
of pathogenicity and infectivity [84].
CDV and PDV are the two morbilliviruses most 
closely related to each other genetically, and it is 
likely that PDV evolved from CDV [6]. Studies 
suggest that the seal distemper virus evolved 
from the canine distemper virus after terrestrial 
carnivores came into contact with seals. CDV 
strains are divided into genetic lineages that 
differ in genetic and antigenic variations of the 
hemagglutinin glycoprotein (H) [54]. Studies 
suggest that CDV gave rise to PDV in seals and 
other marine mammals, retaining the ability to 
cause disease in these species without adapting. 
Both CDV and PDV have spread globally. A 
recent, comprehensive, time-calibrated phyloge-
netic analysis revealed that CDV and PDV likely 
diverged in the early 17th century, with their most 
recent common ancestor dating back to 1614 [81], 
calling into question the proposed evolution of 
CDV from the measles virus in the early 1700s.
Morbillivirus isolates from cetaceans are phyloge-
netically very similar, with differences comparable 
to those observed within other morbillivirus 
lineages [5]. Interspecies transmission has been 
observed with other marine morbilliviruses [84]. 
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maladies chez ces espèces sans qu’une adaptation 
soit nécessaire. Le CDV et le PDV se sont tous 
deux propagés à l’échelle mondiale. Une récente 
analyse phylogénétique complète et étalonnée 
dans le temps du CDV et du PDV a révélé que 
les deux virus auraient divergé au début du XVIIe 
siècle avec un ancêtre commun le plus récent 
datant de 1614 [81] remettant en question l’évo-
lution proposée du CDV à partir du virus de la 
rougeole au début des années 1700.
Les isolats de morbillivirus des cétacés sont phylo-
génétiquement très proches, leur différence étant 
comparable à la variation intra-lignée observée 
chez d’autres morbillivirus [5]. Une possible trans-
mission interspécifique a été observée avec les 
autres morbillivirus marins [84]. Des études ont 
montré aussi qu’il est possible d’infecter expéri-
mentalement les ruminants par le CeMV [23].
Les analyses phylogénétiques basées sur la 
séquence complète du génome et la séquence 
d’acides aminés du gène L, ont démontré que le 
PoMV forme un groupe distinct de morbillivirus 
et qu’il est le plus étroitement lié au PDV et au 
CDV [2].
Sur le plan phylogénétique, il n’a pas été établi de 
relation évolutive directe entre les morbillivirus 
des chauves-souris, des porcs, et des souris. Des 
travaux récents apportent des éléments nouveaux 
en faveur d’une implication majeure des chauves-
souris dans la diversification de ce groupe viral. 
En effet, ces virus occupent une position basale, 
suggérant un rôle central des chauves-souris dans 
l’évolution du genre Morbillivirus [40].
L’analyse phylogénétique suggère que le RoMV 
est membre d’une nouvelle espèce du genre 
Morbillivirus, nommée morbillivirus de la sou-
ris sud-américaine et semble avoir une relation 
évolutive étroite avec le WNfMV, le LBbMV et 
le GaMV formant ensemble un sous-clade des 
rongeurs [19].
------------------------------------------------------

Conclusion
Les infections par les morbillivirus sont respon-
sables de maladies graves chez les mammifères 
et les humains. Elles se caractérisent par une 
forte capacité de contagion, des symptômes assez 
sévères et ne sont contrôlées qu’en présence de 
programmes de vaccination et de surveillance 
épidémiologique des populations à risque. Ce 
groupe de virus a un tropisme marqué pour les 
cellules immunitaires et les cellules épithéliales 
lui permettant de provoquer des immunosup-
pressions importantes chez les hôtes infectés.

Studies have also demonstrated the ability to ex-
perimentally infect ruminants with CeMV [23].
Phylogenetic analyses based on complete genome 
and L gene amino acid sequences have demon-
strated that PoMV forms a distinct morbillivirus 
group and is most closely related to PDV and 
CDV [2].
No direct evolutionary relationship has been 
established phylogenetically between morbil-
liviruses from bats, pigs, and mice. However, 
recent studies provide new evidence supporting 
a significant role for bats in the diversification 
of this viral group. These viruses occupy a basal 
position, suggesting a central role for bats in the 
evolution of the genus Morbillivirus [40].
Phylogenetic analysis indicates that RoMV belongs 
to a new species within the genus Morbillivirus 
called the South American mouse morbillivi-
rus. It appears to be closely related to WNfMV, 
LBbMV, and GaMV, which together form a rodent 
subclade [19].
------------------------------------------------------

Conclusion
Morbillivirus infections cause severe diseases 
in mammals and humans. These infections are 
characterized by high transmissibility and fair-
ly severe symptoms. They are controlled only 
through vaccination programs and epidemiologi-
cal surveillance of at-risk populations. This group 
of viruses has a marked tropism for immune 
and epithelial cells, which enables them to cause 
significant immunosuppression in infected hosts.
Phylogenetically, morbilliviruses share a common 
origin. An ancestral morbillivirus likely infected 
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Sur le plan phylogénétique, les morbillivirus 
partagent une origine commune. Il semble qu’un 
morbillivirus ancestral infectait des mammifères 
(probablement des ruminants) puis s’est diversifié 
selon les espèces hôtes. Les infections aux mor-
billivirus sont souvent spécifiques à une espèce 
ou à un groupe d’espèces apparentées. Toutefois, 
il existe des cas de transmission interespèces sur-
tout lorsque des espèces proches sont en contact : 
comme pour le CDV qui peut parfois infecter des 
espèces non domestiques (grands félins) et les 
CeMV et PDV dont la gamme d’hôtes connus ne 
cesse d’augmenter. La découverte de morbillivirus 
ou de virus potentiellement apparentés chez des 
chauves-souris en Afrique centrale et en Asie du 
Sud Est souligne l’importance de la surveillance 
continue des populations de chauves-souris pour 
évaluer les risques zoonotiques potentiels associés 
à ces virus.
Chez les ruminants, des PPRV ou l’ancien RPV 
ont provoqué des épizooties sévères avec des 
impacts économiques et écologiques importants. 
De même, des morbillivirus ont mis en danger 
des populations animales domestiques et sauvages 
comme l’épizootie de CDV survenue en 1994 et 
les mortalités massives observées chez certaines 
populations de cétacés et de phocidés.
D’un autre côté, des morbillivirus émergents ont 
été identifiés chez d’autres espèces domestiques, 
comme le FeMV, suspecté d’être impliqué dans 
des pathologies rénales chroniques chez le chat 
domestique, ou encore le PoMV, récemment asso-
cié à des troubles reproductifs et neurologiques 
en élevage porcin. Le large éventail d’espèces 
sensibles aux infections par les morbillivirus 
et la transmission d’une pathogénicité élevée 
expliquent que ces virus constituent une menace 
majeure pour la santé et la biodiversité animale.
À ce jour, aucun réservoir sauvage capable de 
maintenir durablement le MeV n’a été identi-
fié. Bien que des infections sporadiques aient 
été décrites chez des primates non humains, 
celles-ci sont considérées comme des impasses 
épidémiologiques dépendantes de l’exposition 
humaine. Néanmoins, la plasticité génétique des 
morbillivirus et la capacité démontrée de certains 
(notamment le CDV) à utiliser des récepteurs hu-
mains (CD150/Nectin-4) suggèrent qu’un risque 
théorique d’émergence ou de réémergence ne peut 
être totalement exclu même en cas d’éradication 
de la rougeole, ce qui justifie le maintien d’une 
surveillance virologique à long terme [17].
Les recherches sur les morbillivirus des rongeurs 
sont relativement récentes, et leur impact sur la 

mammals (probably ruminants) and then diver-
sified according to host species. Morbillivirus 
infections are often species-specific or limited to 
groups of related species. However, interspecies 
transmission occurs, especially when closely 
related species come into contact. For example, 
CDV can sometimes infect non-domesticated 
species, such as big cats, and the known host range 
of CeMVs and PDVs continues to expand. The 
discovery of morbilliviruses or potentially related 
viruses in bats in Central Africa and Southeast 
Asia highlights the importance of monitoring bat 
populations to evaluate potential zoonotic risks.
In ruminants, PPRV and the former RPV have 
caused severe epizootics with significant economic 
and ecological impacts. Similarly, morbilliviruses 
have endangered domestic and wild animal pop-
ulations. Examples include the CDV epizootic 
that occurred in 1994 and the mass mortalities 
observed in certain populations of cetaceans 
and phocids.
Conversely, emerging morbilliviruses have been 
identified in other domestic species. For example, 
FeMV is suspected of causing chronic kidney 
disease in cats, and PoMV has been linked to re-
productive and neurological disorders in pigs. The 
wide range of species susceptible to morbillivirus 
infections, as well as the viruses’ ability to trans-
mit high pathogenicity, explain why they pose a 
major threat to animal health and biodiversity.
To date, no wild reservoir capable of sustain-
ing MeV in the long term has been identified. 
Although sporadic infections have been report-
ed in nonhuman primates, they are considered 
epidemiological dead ends dependent on human 
exposure. Nevertheless, morbilliviruses’ genetic 
plasticity and the demonstrated ability of some, 
notably CDV, to use human receptors (CD150/
Nectin-4) suggests that the risk of emergence or 
re-emergence cannot be entirely ruled out, even 
in the event of measles eradication. This justifies 
continuing long-term virological surveillance [17].
Research on rodent morbilliviruses is relatively 
recent, and their impact on the health of these 
species, as well as their potential to transmit to 
other mammals, are insufficiently documented.
Intra- and interspecies transmission of morbilli-
viruses is a major concern for human and animal 
health, as well as for biodiversity conservation. 
A “One Health” approach combining animal, 
human, and environmental health is essential 
to limiting their spread and reducing the risk of 
morbillivirus-associated zoonotic diseases.
------------------------------------------------------
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santé de ces espèces ainsi que leur potentiel de 
transmission à d’autres mammifères ne sont pas 
assez documentés.
La transmission intra et interespèces des mor-
billivirus est un enjeu majeur en santé humaine, 
animale et en conservation de la biodiversité. Une 
approche « One health », combinant santé animale, 
humaine et environnementale est essentielle pour 
limiter leur expansion et réduire le risque de 
zoonoses lié aux morbillivirus.
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