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VIH

« Probleme majeur de santé publique

« Comprendre les réseaux de transmission du VIH entre
Individus pourrait étre important pour la mise en place
de mesures de santé publique

« Hypothese : Identification des variants VIH a un stade
précoce de I'infection pourrait permettre de décrire la
dynamigue spatio-temporelle des virus circulants
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Systeme de survelllance du VIH

« Surveillance VIH basée sur plusieurs systemes
anonymises :

* Notification obligatoire des diagnostics d'infection VIH

 Surveillance virologique du VIH par le CNR

* Notification obligatoire des cas de SIDA

o Surveillance de l'activité de dépistage VIH
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Objectif

Caracteriser les infections tres récentes a VIH-1 (< 1
mois), entre 2012 et 2014 en France, en utilisant les
données de la DO et de la surveillance virologique du
CNR
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Méthodes : sélection de la population

 Selection a partir des échantillons de serum sur
buvards recus au CNR VIH entre 2012 - 2014
* Infections tres récentes séquenceées incluses

» Test infections recentes (<6 mois)

> Test infections tres récentes (<1 mois)
« Utilisation d’un seuil spécifique (Le Vu et al, Lancet Infect Dis 2010)
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Données collectees & analyses statistiques

Utilisation de la base nationale de la DO (InVS) :
 Variables collectées : sociodémographiques / cliniques /
biologiques
Analyses descriptives
Analyses phylogénétiques
» Methodes des distances évolutives : comparaison des sequences
nucléotidiques 2 a 2

* |dentification des réseaux de transmission (clusters)
 Appartenance au méme cluster si différence entre séquences <
1,5%
Régression logistique multiple
 Facteurs associés a l'inclusion dans un cluster
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Buvards recus au CNR entre
2012-2014 (n=17 010)

Infections tres récentes
(n=1868, 11%) Femmes

| 10%

Infections trés récentes
génotypées (n=723 ; 39%)

Exclus (n=174) :
- Doublons (n=62)

el Hommes

- Refus surveillance (n=15)

- Probléme chainage / informations 0
manguantes (n=91) 90 A)

Population finale incluse
(n=549 ; 76%)
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Mode de transmission déeclaré

Autres 9%

Pays Sous-type
naissance o isH)
(parmi HSH)
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Hétérosexuels
25%

Autres 12%

Afrique Sub-
saharienne
22%

France
66%

Sous-type Pays

(parmi hétéro) naissance
(parmi hétéro)




Analyses phylogenétiques

e 43 clusters

e 19% de
I’échantillon
inclus
(n=107)

e 93% de
HSH (hors
VM)
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Facteurs associés a lI'inclusion dans un cluster

______variable | OR____IC%5

Sexe

Femme 1

Homme 1,2 0,2 -7,8] 0,82
Age (quantitatif) 0,98 [0,95 - 1,0] 0,07
Mode de transmission

Non HSH 1

| HSH | 5,5 [2,1-14,1]  0,0004

Pays de naissance

France 1

Etranger 0,4 0,14 — 1,26] 0,12
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Conclusion

« Description de la dynamique de I'épidémie VIH en France entre
2012 - 2014 grace a :
— Données épidémiologiques de la DO
— Surveillance virologigue CNR (test ITR)
— Analyses phylogénétiques
« HSH = seul facteur favorisant I'inclusion dans un cluster
« HSH surreprésentés = dépistage précoce / frequent

« Mise en évidence de clusters actifs pouvant faire I'objet
d’interventions

e Perspectives :
— Prophylaxie préexposition ? RTU récente
— Création des CeGIDD
— Mise en place de la e-DO
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Mercl de votre attention

Questions ?
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