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Une transmission respiratoire



H1N1 A/NewCaledonia/20/99
H3N2 A/California/07/04

Acteur # 1 : les Influenzavirus



Les vecteurs animaux*

* Uniquement pour les pandémies



Les hôtes des différents sous-

types de virus influenza A
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La grippe: une infection virale à transmission 

aérienne

Le virus se propage par le biais des gouttelettes de salive et des 
petites particules en suspension dans l’air projetées par la toux ou les 

éternuements. Le virus pénètre dans l’organisme 
via le nez, la bouche et les yeux



La grippe aviaire: une infection impossible



Les étapes du franchissement



Les pandémies du 20e et 21e siècles

H1N1 H2N2 H3N2

1918: “Spanish Flu” 1957: “Asian Flu” 1968: “Hong Kong Flu”

40-50 million 1-4 million 1 million

H1N1

2009: “Swine Flu”

0.7 million



Neumann et al, 2009



4 April: outbreak of  

ILI in Veracruz 29 April: WHO phase 5

April

27 April: WHO phase 4

11 June: WHO phase 6 pandemic 

declared; H1N1 in 74 countries

May June July August OctoberSeptemberMarch

21 April: 2 cases of H1N1 confirmed  

in California, USA

Pandemic H1N1 2009 Timeline

It took 6 week to reach 3 continents as compared to 3 months in 1957





Impact en France



Comparison de l’impact observé avec les prévisions : 

une pandémie modérée
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Impact de la pandémie influenza H1N1pdm09 : 

Dawood et al, Lancet (2012)



Acteur # 2 : les Coronavirus

Pizzorno MA et al, Cell Rep Med. 2020 



Le SARS CoV



?



219  soignants
30 non-soignants

Index case 
from 

Guangdong
Hospital 2

Hong Kong
4 HCW +2

Hospital 3
Hong Kong

3 HCW

Hospital 1
Hong Kong
99 HCW 

Canada
12 HCW +

4 

Hotel M
Hong Kong

Ireland

USA

New York

Singapore
34 HCW +

37

Viet Nam
37 HCW +

?

Bangkok
HCW

4 other
Hong Kong

hospitals
28 HCW

Hospital 4
Hong Kong

B

I

K

F G

E
D

C
J

H

A

Germany
HCW +

2

Source:  WHO/CDC

Hôtel M. à Hong Kong , février 2003



Novembre 2002-Janvier 2003 : dans la province de Guangdong quelques cas de pneumonies atypiques 
progressant vers une détresse respiratoire

▪ Janvier-Février 2003: épidémies nosocomiales (2)

▪ Février 2003: épisode de l’hôtel M. à Hong Kong (3)

- diffusion mondiale en  China (5327), à Hong Kong (1755), Taiwan (686), Singapoure (206), au Vietnam 

(63), au Canada (250) et en Europe (37) ….

▪ Mars 2003 : 
- mise en place des stratégies pour contenir l’épidémie

- identification du SARS-CoV

➢ Juillet 2003 : Notification par l’OMS de la fin de  l’épidemie : 

8460 cas probables et 808 décès

Phases: précoce           intermédiare                            tardive

(1) (2) (3)



Le Mers CoV



Identification du MERS-CoV (2012) et hypothèses sur le  réservoir



Geographical distribution of confirmed MERS-CoV cases by reporting country,

April 2012–7 March 2019

23





La phylogénie des coronavirus



Le SARS CoV-2



BetaCoV 2019-2020 Orange … bat RaTG13

Red … BetaCoV 2019-2020

Blue … SARS CoV

Purple … MERS CoV

Green … common cold CoV

Full genome tree all 

CoV families

Phylogenetic tree of Wuhan CoV full genome sequences in context 

of representatives of all CoV families (whole genome Neighbor 

Joining, Maximum Composite Likelihood, uniform rates, 500 

bootstrap, MegaX)

• New nearest bat precursor shared 

by Zhengli Shi’s lab included 

(RaTG13/EPI_ISL_402131)

Genome identity to BetaCoV:

• 96% RaTG13 (nearest bat precursor)

• 88% ZC45/ZXC21 bat precursor

• 80% SARS

We gratefully 

acknowledge the Authors 

from Originating and 

Submitting laboratories of 

sequence data on which 

the analysis is based.

by BII, A*STAR Singapore



Light Orange … previous bat CoVs

Orange … previous closest bat precursor (Yunnan 2013)

Red … new bat CoVs (Yunnan 2019)

Light blue … hCoV-19 2019-2020

Green … pangolin CoV (Southern China 2019)

Blue … SARS CoV

Phylogénie genome entier des précurseurs de SARS-CoV-2

• New nearest bat precursor from Yunnan 

2019 (high identity in Orf1ab, greatest 

difference in Spike protein, recombination 

or mixed viruses in metagenomic sample, not 

yet peer-reviewed)

• Nearest pangolin precursors from 

Guangdong (Southern China)

• Previous closest bat precursor also from 

Yunnan (Southern China) but sample from 

2013



Phylogenetic tree created with RAXML-

NG (Maximum Likelihood tree search, 10 

randomized parsimony starting trees, GTR 

model, Gamma distributed rates, 500 

bootstrap) and visualized in FigTree

We gratefully acknowledge the Authors 

from Originating and Submitting 

laboratories of sequence data on which 

the analysis is based.

Black … China (Wuhan 
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Additional Analysis for RaTG13 sequence 

from Zhengli Shi’s lab
CAS Key Laboratory of Special Pathogens, 

Wuhan Institute of Virology

Host receptor binding site differences between SARS, 

bat precursor (RaTG13) and human outbreak BetaCoV

Cyan … ACE2 human host receptor

Gray … CoV spike glycoprotein

Red … mutations between either SARS (left side) or bat precursor 

RaTG13 (right side) vs human outbreak WIV04 CoV

SARS vs BetaCoV RaTG13 vs BetaCoV



Le 23 janvier 2020



Le 31 janvier 2020



Day after onset 1* 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 // 20

Blood

case #1 nd - - - - - nd nd - -

case #2 nd nd - nd nd nd nd nd //

case #3 + + + nd nd +

case #4 nd - - - - nd nd nd nd nd

case #5 nd - nd nd nd

Stools

case #1 nd - - nd nd - - nd nd -

case #2 nd nd - nd nd nd nd nd //

case #3 nd - nd - nd -

case #4 nd + + nd nd + nd nd + nd

case #5 nd nd + nd +

Conjunctiva

case #1 nd nd - - nd - nd nd - -

case #3 nd nd - nd - nd nd

case #4 nd nd - - - nd - nd - nd

case #5 nd nd - nd -

Pleural fluid case #3 nd nd nd nd nd +
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* symptom onset nd: not determined

Biologie des premiers patients en France



Situation au 19 février 2020



Situation au 28 février 2020



Apparition des génogroupes

S
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G

We gratefully acknowledge the Authors 

from Originating and Submitting 

laboratories of sequence data on which 

the analysis is based.

Le virus (diffusion) 10-3-20



Diffusion fin mars en France



Diffusion fin mars en Europe



Bilan impact international (mortalité) au 28 avril 2020



• 30-4-20

• Larger clades were named 

based on marker variants:
S … ORF8-L84S
G … S-D614G
V … NS3-G251V
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We gratefully acknowledge the Authors 

from Originating and Submitting 

laboratories of sequence data on which 

the analysis is based.



SURVEILLANCE DES VIRUS EN FRANCE (DONNÉES GÉNOME ENTIER)

458 SNPS

https://clades.nextstrain.org/tree

HCL

20A

● Most of these sequences are 

from Nextstrain clades 20A / 

Pangolin Lineage B.1

● 0-14 nucleotide substitutions 

from the inferred ancestor

● 458 positions with SNPs 

(1.5% of the genome)



● Josset L, Reigue H, Lina B

LES VIRUS EN FRANCE



43IMPACT INTERNATIONAL MI SEPTEMBRE 2020

(données ECDC)



44DONNÉES FRANCE ENTIÈRE (SPF) MI SEPTEMBRE



45DONNÉES FRANCE ENTIÈRE (SPF) MI SEPTEMBRE

Impact sur les métropoles



DONNÉES SIDEP CAS CONFIRMÉS MI SEPTEMBRE

Situation comparée Mars / Septembre 2020

2 SEMAINES 

(impact)

3 SEMAINES 

(effet)



47DONNÉES FRANCE ENTIÈRE (SPF)

Les différents indicateurs (Reff ???)



48DYNAMIQUE DES HOSPITALISATIONS EN FRANCE

Impossible de ne pas évoquer un départ de 2e vague épidémique 

(sémantique)
Données S Cauchemez, Intitut Pasteur



Il y a toujours du neuf et de l’imprévu avec les virus respiratoires

Les données de surveillance de l’épidémie actuelle seront utiles pour le futur

Les nouvelles techniques sont une aide au diagnostic (séquence)

La question du vaccin et des antiviraux est vraiment d’actualité

Conclusions
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