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¢ Fast-Track Target 2030 (UNAIDS) :

Diagnostiqués Traités Contrdle viral

QO0.000 nouvelles contaminations/an dans le monD




°® Santé
«» 5500 découvertes de VIH en France en 2030 @, ¢ publique

° ? France

¢ Augmentation chez personnes nées a l'étranger (femmes
hétérosexuelles et HSH ++)

Q 42% contaminées sur le territoire national

=> 43% des découvertes a un stade tardif (= épidémie cachée)



*4® Santé
o 0 . , @ o publique
% -36% de decouvertes chez les HSH nés en France  «* e France

(2012-2023) D

=» Davantage de contaminations hétérosexuelles que HSH

=» Changement du profil de I’'épidémie



ldentification des
réseaux de transmission

CONTRE LE VIH
UN EVENTAIL
DE POSSIBILITES

2 Abes Notification aux partenaires




Risk group: . MSM - Bisexual . Heterosexual - PWID . Others Unknown



+* Cluster de transmission d'une maladie

= Incidence anormalement haute avec une proximite
geographie et temporelle

* ldentification simple si symptomatologie aigue bruyante
... moins évident pour le VIH

¢ Identification des populations clés (enquéte épidemiologique sur
facteurs de risques, comportements.. .)

¢+ |dentification d'une souche commune
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» Sequencage du gene pol
* |ssus des genotypages de résistance aux ARV

¢ Choix de la distance genétique
* En général <1,5%



(a)

Distance Threshold: 4.5%
Number of clusters = 8
Clustering sequences = 27

Distance Threshold: 3.0%
Number of clusters =7
Clustering sequences = 23
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Number of clusters = 4
Clustering sequences = 8

~ le—— - lee—— ~ le———
F‘{-_LE_ ’ 2 LLC—__ ‘-AJ~‘—{-_
Distance Threshold: 6.0% —{ dl ; Distance Threshold: 9.0% —I j Distance Threshold: 16.2% =%
Number of clusters = 6 e B T Number of clusters = 3 l - |‘:;j Number of clusters = 1 - :
Clustering sequences = 39 Clustering sequences = 54 ‘T;TE Clustering sequences = 59

L = 5 T
. ¥ '.. » 0_,_;——‘_
— b———— — le——— — be—————

Hassan et al., AIDS (2017)



s Sequencage du gene pol
* |ssus des genotypages de résistance aux ARV

¢ Choix de la distance genétique
* En général <1,5%

¢ Differents algorithmes d'identification .
. . _ Importance d’avoir
- Bayesian, Maximum-likelihood | des séquences
« Tamura-Nei (TN), General time reversible (GTR) de référence
 Bootstrap test...




van Wijhe et al., Eurosurveillance (2021)

Facteurs derisque de
clusterisation au Danemark:

HSH
Nés dans le pays d’étude

Diagnostics non-tardifs

Danish origin vs non-Danish origin

MSM vs HSX

Non-LP vs LP

Non-B subtype vs subtype B

In

Infection 2

creasing age (per 10 years)

015-2017 vs older infection

Active clustervs no cluster

Non-active clustervs no cluster

HIV-1s

ubtype B vs Non-B subtype

Increasing age (per 10 years)

MSM vs HSX

Danish vs non-Danish origin

. mMsM

HSX

. Danish origin
. Non-Danish origin

0Odds ratio (95% CI)



Bachmann etal., CID (2021)

Clusters en croissance en Suisse :

Comportements sexuels ++

Mais 1 de clusters avec individus
non contagieux
€ individus non diagnostiqués
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Weirthem et al., CROI (2019)

Infections manquées vs infections incidentes:

Identifying Incident Infections

2014 Dx
2014 Dx
s 2012 Dx Incident
infection
—— 7012 Dx post-2012
l o
2014 Dx
L/
2012 Dx Undiagnosed
| infection
2011 Dx as of 2012
20-1 1 20-1 2 20-1 3 20.1 4

Figure 1. Phylogenetic approach for identifying clusters with new, incident infections
added after identification in 2012 (dashed line). Original members of high-priority cluster
(dx"d =2012) highlighted in green. New members added to priority cluster (dx'd =2013)
shown in black. Internal nodes post-dating 2012 are evidence for incident infection.
Branches that extend before 2012 are evidence that a new case was potentially infected,
but undiagnosed in 2012.
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Chaillon et al., Retrovirology (2017)

*¢* En France : cohorte PRIMO

* 1356 sujets de 1999 a 2014
* 86.7% hommes

+ 85.9% caucasiens

* 7114% HSH

» 37% diagnostiqués a Paris

* Age médian 35 ans (17-79)

* 44 clusters = 3 sujets (341, médiane 4) o= ;___ _-'::-.’ Cae
» Expansion CRF02_AG e :;;z“ %':- "=m

H Others



*¢* En France : cohorte PRIMO

Chaillon et al., Retrovirology (2017)
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¢ Place centrale de I'lle-de-France dans les clusters nationaux

- CRF02_AG
: S Custer 02_AG #1

Brand et al., AIDS (2017)



+» Cas du cluster 94 (”e-de-France) Wirden et al., Eurosurveillance (2019)

49 cas CRF94_cpx

dont 41 en lle-de-France
45 HSH

Focus on Ille-de-France region

D2 D31D13 Dg D7

Primo ++

Forte réplication virale

Lien avec une application de

diff t col indicate diff t f di is: blue fi , pink f , fi , f 6 and yellow f . Th H H H 4
sreen and red circles show the geographical SHift of the outbreak bétween 2013 and 2016-17. The red arfows indicate a displacement of rencontre et intervention ciblée
ndividuals before their diagnosis.
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Collercandy et al., CROI 2023




A CROISSANCE CUMULEE
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< Onnevoitquecequona... A

..quid desindividus nonincus? @ =>@ ?
=» Non diagnostiqués H<® 2
=» Ne résidant pas dans la zone d’'étude B

< Différence en disponibilité des séquences selon les années
(diagnostics relativement recents ++)



¢ Données pouvant permettre d’identifier des individus

¢ Risque de raccourci vers la désignation de « contaminateurs »
¢ Informations personnelles (orientation sexuelle) décelable

=» Information, consentement éclairé

Dawson et al., JID (2020) ; Coltart et al., Lancet HIV (2018) ... : Recommendations de bonne pratique éthique



UK HIV Drug Resistance Database
14405 indiividus

8452 HSH

1743 femmes HET g

1341 hommes HET = Be@

B ﬁ
B Bo
I MsM E%*
[ Heterosexual men ila H%‘ q
[ Men with unknown risk
B Men, other

Fiqure 3: Clusters containing MSM and heterosexual men

Ragonnet-Cronnin et al., Lancet HIV (2018)



s Analyses phylogénétiques en temps quasi-reel
Zhou et al., JID (2021) : Identification simultanées d’infections récentes, de résistance et de clusters

¢ Notification aux partenaires
Wertheim et al., PLoS Pathogens (2017) : Contact tracing standard moyennement efficace

Dennis et al., EClinicalMedicine (2021) : 53% des nouvelles primo avec un lien inféré a un sujet déja diagnostiqué
virémique, mieux identifiés grace a Uanalyse phylogénétique
+» Notification aux médecins référents

=» Interventions ciblées

+» Base de données nationale ?



Nouvel outil pour la détection de clusters actifs, et la meilleure compréhension du
profil épidémiologique de ceux-ci

|dentification de facteurs de risques a 'échelle adapté d'appartenance a un cluster

|[dentification de souches a surveiller

Nécessitera un partage des données
Mais avec lI'enjeu de la confidentialité de données sensibles !
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