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Tous les être vivants sont en interac0on avec 
des agents infec0eux

Prangishvili et al, Nat Rev Microbiol (2006)





Qu’est-ce qu’un virus (ré-)émergent ?
La défini)on la plus commune est celle de l’émergence d’un virus précédemment inconnu. 

Exemples : Le VIH (virus de l’immunodéficience humaine), le SARS- CoV (severe acute respiratory syndrome 
coronavirus) et le MERS-CoV (middle east respiratory syndrome coronavirus).

Un virus déjà̀ connu peut aussi donner lieu à une émergence, en touchant une région géographique jusqu’alors 
indemne.

Exemple : le virus West Nile (virus du Nil occidental), iden)fié en 1937 en Ouganda et qui réapparait 
régulièrement dans différentes zones géographiques ; l’appari)on de cas autochtones d’infec)ons par le virus 
Chikungunya ou celui de la dengue en France métropolitaine. 

L’augmenta8on importante de l’incidence d’une infec)on virale cons)tue également une émergence.
Exemple : épidémies de fièvres hémorragiques à Filovirus fréquemment observées en Afrique Centrale au 
cours des deux dernières décennies. 

Enfin, l’appari)on de nouvelles souches de virus déjà connus présentant une pathogénicité différente doit aussi être 
considérée.

Exemple : souches grippales hautement pathogènes.



Le SARS-CoV-2, un virus zoonotique émergent

Sallard et al, médecine/sciences, 2020



Franchissement de barrières d’espèce : 
quelles voies de contamina8on ?



Franchissement de barrières d’espèce :
quelles contraintes moléculaires ?

Sallard et al, Retrouver les origines du SARS-CoV-2 dans les phylogénies de coronavirus. médecine/sciences, 2020

Ø Compa?bilité entre les protéines de surface du virus et le récepteur cellulaire pour l’entrée du virus dans les 
cellules humaines



Franchissement de 
barrières d’espèce :
quelles contraintes 
moléculaires ?

Ø Capacité à interagir avec les facteurs 
cellulaires pro-viraux

Ø Capacité à échapper aux facteurs 
cellulaires an7-viraux



Franchissement de barrières d’espèce et 
pathogénicité

Chez la chauve-souris : 

Ø expression accrue des facteurs de résistance
Ø expression limitée des facteurs d’hyper-inflamma<on

Irving, A.T., Ahn, M., Goh, G. et al. Lessons from the host defences of bats, 
a unique viral reservoir. Nature (2021)



Quels sont les facteurs de risque pour 
l’émergence de maladies zoono7ques ?

Les quatre en+tés représentées sont : l'environnement 
(vert), la faune sauvage (orange), les humains (gris) et 
l'agent pathogène (bleu). 

Importance des ac+vités humaines telles que 
l'intensifica6on des ac6vités agricoles, la déforesta6on
et l'urbanisa6on.



Quels sont les facteurs de risque pour 
l’évolu5on épidémique ou pandémique ?

A. Lacroix



Souches virales adaptées à Homo sapiens et 
transmission inter-humaine

Shang, Jian et al. Cell entry mechanisms of SARS-CoV-2. Proceedings of the National Academy of Sciences (2020)



Les modalités évolu/ves virales

Ø Muta%ons ponctuelles et capacité d’adapta%on

Lauring & Andino, Quasispecies Theory and the Behavior of RNA Viruses. 
PLoS Pathogens (2010)

1 : popula%on avec une 
fréquence de muta.on faible

2 : popula%on avec une 
fréquence de muta.on élevée



Les modalités évolu/ves virales

Ø Recombinaisons Ø Ré-assor.ments



Le débat sur l’origine du SARS-CoV-2



Le débat sur l’origine du SARS-CoV-2

Science, 3 septembre 2021

Ø Hypothèse d’une fuite du laboratoire P4 de WuhanØ Hypothèse du passage naturel d’hôte à parAr d’un 
virus de chauve-souris

Chauve-souris Grand rhinolophe fer à cheval, 
du genre Rhinolophus (Wikipedia)



Le débat sur l’origine du SARS-CoV-2
Ø Rapport commandé à l’OMS en mai 2020
Ø Un an plus tard, un appel à poursuivre les inves<ga<ons



A la recherche des cousins du SARS-CoV-2 
chez la chauve-souris

Ø Le génome viral, scruté dans les analyse phylogéné7ques



A la recherche des cousins du SARS-CoV-2 
chez la chauve-souris

Ø Mais les virus iden-fiés jusqu’à présent montrent 

trop de différences par rapport au SARS-CoV-2 

(97,2% d’iden-té) : leur date de divergence a été 
es0mée à plusieurs décennies.

Ø Les chauve-souris, et en par-culier les 

chauve-souris du genre Rhinolophus, sont 

infectées par de très nombreux virus, dont 

de très nombreux Coronavirus

Ø Ces espèces sont largement répar-es en 

Asie.

Science, 27 août 2021



Le mystère de l’origine du domaine RBD 
de la protéine S

Coronavirus du pangolin : 
domaine de liaison au 
récepteur plus proche du 
SARS-CoV-2 que les autres 
CoV de chauve-souris

Ø Pourcentage d’iden>té entre SARS-CoV-2 et d’autres coronavirus le long du gène S (fenêtres glissantes de 200 nt).
Le niveau 100 % correspond au génome de référence du SARS-CoV-2.

Sallard et al, Retrouver les origines du SARS-CoV-2 dans les phylogénies de coronavirus. médecine/sciences, 2020



Le mystère de l’origine du domaine RBD 
de la protéine S

Sallard et al, Retrouver les origines du SARS-CoV-2 dans les phylogénies de coronavirus. médecine/sciences, 2020



Vers une 
meilleure 
connaissance des 
virus de la faune 
sauvage

L’avventura, le BD blog scien5fique de 
Fiamma Luzza5
Le 1er juillet 2021



Génie géné(que et risque biologique : 
une origine ar(ficielle ?

Ø La présence d’une inser/on de 4 acides aminés cons/tuant un site de clivage à la furine, conservée dans tous les isolats 
de SARS-CoV-2, a propulsée l’hypothèse d’une fuite d’un laboratoire.

Sallard et al, Retrouver les origines du SARS-CoV-2 dans les phylogénies de coronavirus. médecine/sciences, 2020



Génie géné(que et risque biologique : 
une origine ar(ficielle ?

Shang, Jian et al. Cell entry mechanisms of SARS-CoV-2. Proceedings of the Na3onal Academy of Sciences (2020)



Génie géné(que et risque biologique : 
une origine ar(ficielle ?

Luc Montagnier - Crédits : Alain DENANTES - Ge.y

Le SARS-CoV2 serait une créa9on humaine en 
laboratoire, un virus modifié pour luBer contre le SIDA 

(avril 2020)



Génie géné(que et risque biologique : 
une origine ar(ficielle ?

Ø Pas d’argument convaincant pour l’inser4on inten4onnelle de segments du VIH
Ø Mais des précau4ons à prendre quant aux expériences « gain de fonc4on »

Sallard et al, Retrouver les origines du SARS-CoV-2 dans les phylogénies de coronavirus. médecine/sciences, 2020

A. Alignement le plus significa4f entre la 
séquence codant pour la protéine S de SARS-
CoV-2 (query) et le génome du VIH (subject).

B. Contrôle néga4f : alignement le plus 
significa4f entre une séquence aléatoire, 
obtenue en mélangeant les nucléo4des de la 
séquence précédente, et le génome du VIH. 



Génie géné(que et risque biologique : 
une origine ar(ficielle ?

Ø Les progrès et les risque de la biologie synthé6que

Iseni & Tournier, Une course contre la montre. Créa6on du SARS-CoV-2 en laboratoire, un mois après son émergence ! médecine/sciences, 2020



Dernière minute !

Science, 29 septembre 2021

Mis en ligne le 17 septembre 2021



Dernière minute !

Temmam et al. Coronaviruses with a SARS-CoV-2-like receptor-binding domain allowing ACE2-mediated entry into human
cells isolated from bats of Indochinese peninsula. Research Square, 17/09/2021 





Vers une es(ma(on du risque d’émergence 
d’un nouveau virus à risque épidémique

Sánchez et al. A strategy to assess spillover risk of bat SARS-related coronaviruses in Southeast Asia. medRxiv, 14 septembre 2021

Ø DéfiniFon des aires d’habitat pour de mulFples espèces de chauve-souris (écologie)



Vers une es(ma(on du risque d’émergence 
d’un nouveau virus à risque épidémique

Sánchez et al. A strategy to assess spillover risk of bat SARS-related coronaviruses in Southeast Asia. medRxiv, 14 septembre 2021

Ø EsDmaDon de la richesse de biodiversité des espèces 
de chauve-souris hôtes de coronavirus

Ø Prise en compte de la démographie pour esDmer le 
risque d’émergence



Vers une es(ma(on du risque d’émergence 
d’un nouveau virus à risque épidémique

En extrapolant les données séro-
épidémiologiques, on es6me à 400 000 
le nombre de personnes infectées par 
des virus apparentés à SARS-CoV
chaque année en Asie du Sud-Est

Sánchez et al. A strategy to assess spillover risk of bat SARS-related coronaviruses in Southeast Asia. medRxiv, 14 septembre 2021



Vers une es(ma(on du risque d’émergence 
d’un nouveau virus à risque épidémique

Sánchez et al. A strategy to assess spillover risk of bat SARS-related coronaviruses in Southeast Asia. medRxiv, 14 septembre 2021



Conclusion : la nécessité de l’approche One Health


