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*» Rechercher la présence de clusters dans un territoire

X I(Ijenttiﬁer dans quelles proportions la transmission se fait en
cluster

\/

* Decrire les caracteristiques epidemiologiques des PVVIH
regroupées au sein de clusters

% Déterminer dans quelle mesure lidentification de clusters pourrait
guider I'enquéte epidémiologique

)



> Etude rétrospective multicentrique
¢ 5 hopitaux normands (Eure et Seine-Maritime)
¢ Criteres d’inclusions :
* PWIH =18 ans
» Nouveau diagnostic entre 2018 et 2023
 1¢" génotype de résistance VIH-1
¢ Epidémiologique
» Recuell rétrospectif a partir des dossiers
« Comparaison selon appartenance ou non a un cluster (22, 23)



» Virologie
« Séquences ARN concaténées (PROT + RT + INT)
* Alignées
* Analyse phylogénétique (maximum de vraisemblance)

* Définition d’'un cluster : support de branche > 95% et distance
génétique maximale <4,5%



388 dossiers patients
recenses

Refus de participer
)

| Exclusion sur critéres
cliniques (79)

| Exclusion sur criteres
71 virologiques (25)

283 patients :

283 patients analysés

64% d’hommes, 33% de femmes,
3% de transgenres oo ge ymproepen T [ 1 101 510
Age médian : 35 ans v o
Nés en France : 51% ——— o— 215 55,
Nés en Afrique sub-saharienne : 31% IR .cccc. o
Mode de contamination saisi : i o
47 % hétérosexuel e o
45% Homo/bisexuel (HSH) o s

Connu 82 (29)
Inconnu 201 (71)

Délai diagnostique prolongé : 50% de diagnostics < 350 CD4, 14% Stade SIDA,
motifs de dépistage mal tracés

Motif de dépistage



s Arbre fhylogénétique représentant
les 283 sequences analysées

* support de branche de 95% minimum
* une distance génétiqgue maximale

interne de 4,5% (représentés en
orange) : 33 clusters
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* ou 1,5% (représentés en bleu) : 27
clusters

* La longueur de branche témoigne de
I'évolution depuis le nceud.



s 20 dyades
* 9incluaient 2 HSH ; 9 incluaient 2 personnes hétérosexuelles

* Médiane 43 ans

* 68% nés en France, 25% en Afrique subsaharienne
 Delai entre 1¢" et demier diagnostic du cluster : 2,2 mois
« Valeur médiane des lymphocytes T-CD4+ : 238/mm?3
 Charge virale médiane : 5,56 logo/mL

> Dyade : 50% HSH/50% hétéro, intervalles courts entre 2
diagnostics, diagnostics + tardifs



< Facteurs significativement associés aux clusters : &', HSH, né en France
¢ Caracteristiques epidémiologiques en cluster >3 / hors cluster

Caractéristiques, valeur (%)

liés, n=182 (% % n=61 (%
Femme 77 (42,3) 16 (15,8) <0.001 5(8,2)
THF 6(3,3) 3(3) 2(3,3)
Hétérosexuel 99 (54,4) 35 (34,7) 17 (27,9)
(LN LY I ET I ELT L N T Sl Ho mosexuel/bisexuel) <0.05
le VIH Autre 5(2,7) 1(1) ’ 1(1,6)

Patients non Patients en cluster, n=101 - Patients en cluster= 3,

—

Inconnu 10 (5,5) 6 (5,9) 3(4,9)
Afrique subsaharienne 76 (41,8) 13(12,9) 3(4,9)
Zone de naissance Amérique latine 12 (6,6) 4 (4,0) <0.001 4 (6,6)
Moyen-Orient/Afrique du Nord 7 (3,8) 2(2,0) ’ 1(1,6)
Autre 16 (8,8) 3(3,0) 1(1,6)
Inconnu 4(2,2) 3(3,0) 3(4,9)
Actif 88 (48,4) 59 (58,4) 35 (57,4)
Inactif 39 (21,4) 26 (25,7) 0.03 13 (21,3)
Inconnu 55(30,2) 16 (15,8) 13 (21,3)



* 8 Hommes * 6 hommes et une femme

= 10/10 HSH
; = 5 hétérosexuels, 2 HSH, 1 inconnu * 5 HSH, 1 hétérosexuelle, 1 inconnu
* 8 nés en France )
) ) * 7 nés en France * Tous nés en France
* 2 en Afrique subsaharienne « Médiane 33 ans « Médiane 45 ans

* Médiane 29 ans * Intervalle entre 1" et dernier diagnostic de + Intervalle entre 1 et dernier diagnostic de
19 mois .
48 mois

* Intervalle entre 1< et dernier diagnostic de .
39 moi * Valeur médiane des lymphocytes T-CD4+ : L
meis 425/mm> * Valeur médiane des lymphocytes T-CD4+

a1 . . . . . 3
+ Valeur médiane des lymphocytes T-CD4+ : * 4 diagnostics au stade de primo-infection 292fmm

365/mm’

Un cluster de 8 séquences, sur 19 mois comprenait 4 primo infections
=>» Cluster « large » et « dynamique » =» chaine de transmission active

Par rapport a la population n‘appartenant pas a un cluster : + jeunes,
proportion dhomme + élevée, + HSH, CD4 plus élevés et moins de
stade SIDA au moment du diagnostic

Manque de données sur : lieux de consommation sexuelle, mobilite,
usage de substances psychoactives, nombre de partenaires, etc.



+ 101/283 nouveaux diagnostics relies, dont 13 clusters avec
3 personnes ou plus

» 36% des patients reliés au sein d’un cluster

¢ Principalement des hommes, HSH, nés en France



¢ ldentification de clusters de taille variables (3 a 10
sequences)

s Méthode reproductible en prospectif : identification de
precoce de chaines de transmission

» Pour aller plus loin : quand et comment déclencher
une enquéte épidémiologique ?



	Slide 1: Identification de clusters parmi les nouveaux diagnostics d'infection par le VIH à l'échelle locale.
	Slide 2: Déclaration de liens d’intérêt avec les industriels de santé  en rapport avec le thème de la présentation (loi du 04/03/2002) :
	Slide 3: Contexte :
	Slide 4: Objectifs : 
	Slide 5: Matériel et méthodes : 
	Slide 6: Matériel et méthodes : 
	Slide 7: Résultats : population de l’étude
	Slide 8: Résultats : analyse phylogénétique
	Slide 9: Résultats : dyades
	Slide 10: Résultats : clusters >3
	Slide 11: Résultats : clusters >7 séquences
	Slide 12: Discussion
	Slide 13: Conclusion

