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Evolution des maladies virales chez l’Homme

• Les hommes vivaient initiallement en groupes isolés, ayant peu de contacts les uns avec
les autres.

• L’invention de l’agriculture (12000 ans) puis de l’elevage et le développement de 
l’urbanisation ont considérablement augmenté la taille des populations humaines.

• Ces 1000 dernières années, les contacts se sont intensifiés et ont conduit à la 
dissemination des virus à des échelles beaucoup plus larges.

• Ces 100 dernieres années, les pratiques sanitaires ont change le ”profil” des maladies
causées par certains virus en raison d’un allongement de l’Esperance de vie.

• Des changements environnemtaux locaux, regionaux, mondiaux, générés par l’Homme
ont profondemment modifié l’ecologie des virus

https://www.vidal.fr/actualites/26269-pandemie-de-grippe-russe-une-covid-du-xixe-siecle.html





D’une épidémie à une pandémie



Phylogeny of Coronaviridae

Kin et Vabret, 2016
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Découverte du SARSCOV2  
Zhou et al., publié le 23 Janvier 2020

•Virus enveloppés
• Nnucleocapsides hélicoidale ou tubulaire
• Genome RNA « + » (27-32kb)

Family Coronaviridae

https://viralzone.expasy.org/764?outline=all_by_species



Découverte du SARSCOV2  
Zhou et al., publié le 23 Janvier 2020

Séquencage: 
determiner la carte génétique du virus Analyses bioinformatiques

ADN <- ARN



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MN908947.3?report=fasta

Découverte du SARSCOV2  
Séquence publiée le 23 Janvier 2020

SARS: 30 000 bases (30 kb)



Le “Dogme Central” en Biologie

Virus : replication ARN
Noyau Cytoplasme



ADN -> ARN -> PROTEINE

Découverte du SARSCOV2  
Séquence publiée le 23 Janvier 2020



Comprendre l’histoire évolutive 
des organismes et des microorganismes 

Analyses Morphologiques

Modéles d’évolution

Analyses Moleculaires

Arbre “phylogénétiques” 



Ex: 2019 nCoV a une origine “chauve souris”
Ce virus circule chez l’Homme depuis très peu de temps

Phylogénétique : determiner le niveau de parenté 
avec des (virus) existants 

Horloge “moléculaires” permettent d’estimer le temps depuis l’emrgence



SARS
nCoV

https://www.gisaid.org/epiflu-applications/next-betacov-app/

Les outils: Gisaid.org
partage des données au niveau Mondial pour suivre

l’évolution du virus et les routes de migration



https://nextstrain.org/ncov

Hadfield et al., Bioinformatics 2018

Janvier 2020: peu de sequences 
Mais diversification en cours



https://nextstrain.org/ncov

Mutations



https://nextstrain.org/ncov



31 Janvier 2020

COVID-19 : de l’épidémie à la pandémie

https://gisanddata.maps.arcgis.com/apps/opsdashboard/index.html#/bda7594740fd40299423467b48e9ecf6



10 Avril 2020

COVID-19 : de l’épidémie à la pandémie

https://gisanddata.maps.arcgis.com/apps/opsdashboard/index.html#/bda7594740fd40299423467b48e9ecf6



31 Janvier 2021

Taux de  mortalité = 2,1%

COVID-19 : de l’épidémie à la pandémie



https://www.ft.com/content/a2901ce8-5eb7-4633-b89c-cbdf5b386938



https://www.ft.com/content/a2901ce8-5eb7-4633-b89c-cbdf5b386938



https://www.ft.com/content/a2901ce8-5eb7-4633-b89c-cbdf5b386938



https://www.ft.com/content/a2901ce8-5eb7-4633-b89c-cbdf5b386938



Evolution des (micro)organismes 

Changements
de l’environement

DIVERSITE



Exemple de la resistance aux 
antibiotiques, aux insecticides

26

Avant le DDT Après le DDT



Evolution virale

• Reproduction rapide et efficace :
1 virus -> des milliers / centaines de milliers 
• Tres grande diversité génétique
intra-hote et inter-hôte (mutations etc)
• Très grande capacité d’adaptation  
-> sélection intra- et inter-hote sur un
grand nombre de génotypes possibles



La phylogénie devient complexe. Mais on voit emerger
De nouvelles branches à évolution très rapide. 



Les changements dans le genome: 
les “variants of concern” (VOC)

17 mutations (non-silencieuses) dans le VOC-V1 (8 dans Spike)

https://www.cell.com/action/showPdf?pii=S0092-8674%2821%2900087-8

Grubaugh et al., 2021

B 1.1.17: VOC-V1 UK



https://covariants.org/variants/S.N501

UK, Afrique du Sud, Brésil



https://covariants.org/variants/S.N501

Afrique du Sud/Brésil



Pourquoi certains variants inquietent?



Une vitesse d’évolution très rapide

VOC-V1 UK

Nombreuses mutations et
Vitesse d’évolution rapide

évolution “normale” (1/2 mutations/mois)
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https://www.cell.com/action/showPdf?pii=S0092-8674%2821%2900087-8Grubaugh et al., 2021

Une augmentation en fréquence très rapide
VOC-V1 UK

VOC-V1 a une plus grande transmissibilité (>50%) -> ”élimination” du virus historique par compétition
Mutations-> Sélection (transmissibilité)



https://www.cell.com/action/showPdf?pii=S0092-8674%2821%2900087-8

Grubaugh et al., 2021

Une diffusion dans le monde très rapide

VOC-V1 UK



Epidemiology moléculaire

(Biais séquencage)
81%63%



https://ispmbern.github.io/covid-19/variants/

“N501Y atteindra une fréquence de
82% (95%CI: 53%-95%) 

au 1 March 2021”. C. Althaus



Les variants circulants dans le Monde



Le variants Sud Africain

• Nombreuses re-infections
• Selection de mutations “adaptatives”
• Augmentation de la transmissibilité?
• Echappement à l’immunité?

Tegally et al., 2021

https://www.medrxiv.org/content/10.1101/2020.12.21.20248640v1.full



Le variants Sud Africain



Variant Sud Africain en Europe?



Les VOC V3 (Brésil): 
situation inquiétante à Manaus 

Sabino et al., 2021 The Lancet https://www.thelancet.com/journals/lancet/article/PIIS0140-6736(21)00183-5/fulltext

• Immunité collective importante (>50%)
• Selection de mutations “adaptatives”
• Transmissibilité?
• Echappement à l’immunité?
• Efficacité de la vaccination?



Stratégies Vaccinales

Receptor Binding Domain
Spike



Calina et al., 2020 Inter J. Mol. Medecine

/RNA

• Virus inactivés
• Virus attenués
• Vecteur viraux
• Pseudo particules virales
• Sous-unités protéiques
• Vaccins ADN/ARN

Chaque vaccin a des avantages/incovenients
(Immunité, effets secondaires, cout etc)



Le vaccin ARN -> nos cellules “fabriquent” 
la proteine Spike à aprtir de l’ARNm

Vaccin “ARNm” SPIKE



Merci de votre attention!


