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Introduction

Pour tout virus zoonotique, la question de la surveillance de 'ARNe/ADNe est une évidence

Avec I'émergence du SARS-CoV-2, la détection par PCR et le séquencage des ARN viraux
dans I'environnement sont des méthodes qui ont été développées puis utilisées pour
comprendre la dynamique d’évolution et de dissémination des virus

Ces méthodes encore complexes se « démocratisent » de plus en plus, montrant leur
intérét tant pour la compréhension des étapes précoces de la pandémie que pour la
surveillance du virus



1 — COMPREHENSION DE L'ORIGINE DU SARS-COV-2

The Wuhan Institute of Virology i t on i because these pathogens are endemic to the region where it’s located.
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Hyp#1 :Création dans un laboratoire
(gain of function)

Diffusion intentionnelle (dual use)?
Accident de laboratoire ?

Hyp#2 : Emergence zoonotique depuis la chauve-souris
(réservoir animal)

Transmission directe a ’lhomme ?
Avec un hote intermédiaire ?

Références : Holmes, Cell, 2020; Xiao, Scientific Report, 2021



SURVEILLANCE DU MARCHE DE HUANAN APRES SA FERMETURE

Carte du marché de Huanan ) .
West Side East Side 73 échantillons
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(sequencage)
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Densité SARS-CoV-2 dans les ]
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Deux lignages A et B ont été retrouvés dans l'aile Ouest du marché ou était vendue
de la faune sauvage vivante.

Références : Worobey, Science, 2022; Liu, Nature, 2023



COMMENT LES SEQUENCES D’UN VIRUS EMERGENT PERMETTENT DATER SON INTRODUCTION?
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COMMENT LES SEQUENCES D’UN VIRUS EMERGENT PERMETTENT DATER SON INTRODUCTION?

Arbre : e
Ancétre commun le plus récent ohylogénétique 2 virus qui o.llffe.rent
(Most Recent Common Ancestor) R Tpar 2 substitutions
T T MRCA +
. ® B T
1 mutation

Hypothese de I'horloge moléculaire : les mutations
génétiques s'accumulent dans un génome a une
vitesse constante

L’horloge moléculaire permet d’estimer la date de I'ancétre commun d’une phylogénie.
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PREMIERE ESTIMATION DE LA DATE D’INTRODUCTION DU SARS-COV-2
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17 Nov 2019 (95% HPD : 27/08/2019 — 19/12/2019)
* Horloge moléculaire du SARS-CoV-2 : ~2 mutations / mois

* Date de I'ancétre commun : mi Novembre 2019

Références : https://virological.org/t/phylodynamic-analysis-176-genomes-6-mar-2020/356



AU TOTAL, AU MOINS 2 INTRODUCTIONS SUCCESSIVES

Bat reservoir Intermediate host |[ Humans ] Inférence phylodynamique bayésienne

Simulations de I'épidémie

|
|
-4 A : ™ ” n Q Q
£ | " Estimation de la date des premiers cas
Ly h\ humains
| | | Q
| — | B&;
= =T | Au minimum 2 introductions successives
(G o NRCA ' du SARS-CoV-2 entre :
vz, YIRCA | 7—»@
5% : — : *  Mi-novembre 2019 pour le lignage B

-
ACEZ2 receptor T

T > *  Fin novembre 2019 pour le lignage A

Si plusieurs introductions successives du SARS-CoV-2 |'"Hyp#2 (Zoonose) est
plus vraisemblable que I'Hyp#1 (Accident de laboratoire)

Références : Pekar, Science, 2022



A LA RECHERCHE DE ’HOTE DANS LES SEQUENCES OBTENUES EN METATRANSCRIPTOMIQUE
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Références : Crit-Christoph, Zenodo, 2023



A LA RECHERCHE DE 'HOTE DANS LES SEQUENCES OBTENUES EN METATRANSCRIPTOMIQUE
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A LA RECHERCHE DE 'HOTE DANS LES SEQUENCES
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A LA RECHERCHE DE 'HOTE DANS LES SEQUENCES OBTENUES EN METATRANSCRIPTOMIQUE
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'hote intermédiaire du SARS-CoV-2 n’est pas encore identifié

Références : He, Cell, 2022



2 - SURVEILLANCE DES EAUX USEES — UN APPORT A LA SURVEILLANCE EPIDEMIOLOGIQUE
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SURVEILLANCE DES EAUX USEES — UN APPORT A LA SURVEILLANCE EPIDEMIOLOGIQUE
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aﬁ"““' A CASE STUDY : LA SURVEILLANCE DU CHARLES DE GAULLE
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CONCLUSION

La détection de ’ARNe pour les virus émergents est un indicateur indispensable
1 — pour surveiller et comprendre I'émergence
2 — pour suivre la diffusion et I'évolution du virus

Les techniques restent complexes et encore difficiles a appliquer sur des
prélevements pour la surveillance de la faune sauvage (surveillance non ciblée)

La complexité ne réside pas que dans les aspects techniques du séquencage, mais
aussi dans les méthodes d’analyse des jeux de données obtenues (bio-informatique)

16
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