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Conflits d’intérét

Cette intervention est faite en tant que
personnel de Santé publique France,
organisateur de la manifestation.

Je n’ai pas de conflit d’intéréet en lien avec le
sujet traite.



®e ® Sante

Surveillance genomique

e @ fFrance
[ ]

Utilisation des techniques de séquencage du génome pour
suivre I’évolution et la diffusion d’un pathogéne

Séquencage
o Matériel génétique - séquence
e Protocole en plusieurs étapes
Isolement » Amplification » Librairies » Séquencage » Assemblage
| ] \ /
o Différentes techniques a sélectionner selon les objectifs

| | v/

Référence

Pathogéne Sanger Short/long reads

Echantillon Amplicon Tests/séquencgage de novo

Métagénomique

ADN/ARN Whole genome Type de séquenceur
Plasmide Metagénomique Systéme de lecture
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Surveillance genomique
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Utilisation des techniques de séquencage du génome pour
suivre I’évolution et la diffusion d’un pathogéne

Séquencage
o Matériel génétique - séquence
e Protocole en plusieurs étapes
o Différentes techniques a sélectionner selon les objectifs

Avantages/limites

/ Précision

 Tests en paralléle

X Codt
X Délais incompressibles

J Diversité des méthodes X Choix de la méthode

V/ Quantité d’information
(génome)

X Transposition
génotype/phénotype
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Interet en sante publique
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Diagnostique
o Multiplexage - tester plusieurs pathogenes en parallele
e Combiné avec un analyse génétique

Identification de géenes d’intérét
e Facteurs de pathogénicitée
e Reésistance aux antibiotiques
e Recherche exhaustive

6hy|ogénie )
e Comparaison du génome entre différentes souches
o |dentification de clusters/chaines de transmission
e Suivi évolutif du pathogéne

\_® Définition de variants )

—

-> Surveillance génomique du SARS-CoV-2



Variants du SARS-CoV-2 205
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Lignage Nomenclature A.0.0.0 (B.1.1.7, B.1.1.529, BA.2)

e Comparaison du génome entier
e Définitions de branches dans l'arbre phylogénétique - lignage

Phylogeny

Variant A
[l voc omicron GRA (8 [ll] VOI Mu GH (B.1.621
Other [l voiKappa G/452RV

VOC Delta GK (B.1. . VOI Eta G/484K.V3
VOC Alpha GRY (B.1 . VOI lota GH/253G.V
VOC Beta GH/501Y.V . VOI Epsilon GH/452

VOC Gamma GR/SOW. VUM GH/490R (B 1.€
B.1.1.529
=Omicron
B.1.617.2
=Delta
} B.1.1.7
=Alpha .
6

https://www.gisaid.org/phylodynamics/european-union/



Variants du SARS-CoV-2 205
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Lignage Nomenclature A.0.0.0 (B.1.1.7, B.1.1.529, BA.2)
e Comparaison du génome entier
e Définitions de branches dans l'arbre phylogénétique - lignage
e Division d’'une branche - sous-lignage

hylogeny RESET LAY
PANGO lineagev

> B.1.1.529
=0Omicron
gy | I%
‘ e s 7 S
—‘_‘_4_%,“*
- ===

https://www.gisaid.org/phylodynamics/european-union/
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Organisation en France

o ° France

Objectifs
e Suivre les variants circulants et identifier des variants émergents
e Evaluer leur impact en santé publique pour orienter les mesures

Consortium EMERGEN

e Réseau de séquencage pour soutenir les activités de surveillance et
de recherche sur les maladies infectieuses émergentes
e Acteurs santé publique/recherche et public/privé

o © France RGENTES « !

LT T T [ T T S
1 Coordination ! | 8 Plateformes de séquengage & haut débit + Laboratoires de Virologie (séquencage local) »
1 | . RT
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Capacités

Monté en charge des volumes de séquencage

565 342 séquences au 07/06/2022

Pourcentage de positifs séquencés (par rapport a la semaine précédente)
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=+ cas positifs RT-PCR séquenceés (%) == cas positifs séquencés (%)

Il ANRS|MIE [ CNR M LBMAMI I LBM|ARS

* Données 2022-522 non consolidées.



*. ® Sante

Organisation en France

e @ fFrance
[ ]

Capacités
e Monté en charge des volumes de séquencage
e 506 laboratoires - représentativité geographique
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Latitude
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Organisation en France

o ° France

Capacités
e Monté en charge des volumes de séquencage
e 506 laboratoires - représentativité geographique

Stratégies de séquencage
e Enquétes Flash - sélection aléatoire, représentatif
o Ciblé - profils d’'intérét en santé publique (cas graves, traitements...)
e |nterventionnel = investigation d’'une situation atypique

Productions
e Point épidémiologiques hebdomadaires | COVID-19 g
(n°118 le 09/06) e bt ottt e
° AnaIyS es d e I'IS qu e ( avec I e CN R) o iﬁi'{i.}'f,}‘,”‘ni‘.?"i‘\,lf;'li'.[;',;'\f.,P’l"“l'{'““‘ e T o
 Publications scientifiques ot B s e
» Open Data e
[Gazssseenrinms \ (@) “oomreenroeiom s e

- . a hioh level
GEODES InfoCovidFrance
GEO DONNEES EN SANTE PUBLIQUE Chiffres clés et évolution de la COVID-19 en France et dans le Monde 12
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Partenaires complémentaires

e Public/privé (acces facilité aux prélevements de ville)
e Couverture géographique, y compris dans les DROM

Production de données pour la santé publique
e Expertise complémentaire SpF/CNR
e Publication des données et de leur interprétation

Interface surveillance/recherche pour aider a la décision
e Collaboration avec des équipes de modélisation
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Emergence de BA.2

https://modelisation-
covid19.pasteur.fr/variant/Institut_Pasteur_Impact_ ] 1004
BA_2_epidemie_francaise_20220221.pdf

Infections (x1000)
Cas (x1000)
N
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Omicron == nonBA2 === BA2 == Total
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POi nts fO rtS :. : Erl;gileque

Partenaires complémentaires
e Public/privé (acces facilité aux prélevements de ville)
e Couverture géographique, y compris dans les DROM

Production de données pour la santé publique

e Expertise complémentaire SpF/CNR
e Publication des données et de leur interprétation

Interface surveillance/recherche pour aider a la décision

e Collaboration avec des équipes de modélisation

o (Caractérisation de variants émergents

16/03 17/03 23/03 04/04

16/02

03/01

Recombinant XD

Prélévement 1¢ére mention Publication

du 1¢" cas (Github) caractérisation Description de 77
in vitro et in cas (ADR)
Attribution VUM SpF vivo .

lignage XD 1¢ére description
des cas (ADR)
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Perspectives d’ameélioration
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Utilisation des données
e Dashboard avec des données plus fines (classements en sous-
lignages par exemple) accessibles aux partenaires
e Partage des données avec des équipes de recherche
e Croisements de bases de données - enjeu d’'une clé commune
d’appariement

Qualité des données
e Evaluation de la qualité de séquencage (EQA)
e Processus différents - hétérogénéité
e Pré-analytique - récupération automatisée des metadonnées en
amont du séquencgage (lien avec ENDB)

Transcription des résultats la surveillance génomique dans
la prise de décision (mesures de gestion)
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Enjeux fUtu I'S *® ¢ publique

e @ fFrance
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Pérennisation
e Maintenir des volumes de séquencage suffisants
e Maintenir des délais de séquencgage raisonnables
e Continuer a exploiter ces données - ressources adaptées

Adaptation
o A l'évolution des stratégies/comportements vis-a-vis des tests
e Aux politiques de financement
- représentativité ?
e A une stratégie intégrée (IRA+) > autres pathogénes respiratoires
- expertise supplémentaire nécessaire pour séquencer

Diversification
o Types d’échantillons - animaux, environnementaux (eaux usées)...

e Autres pathogénes - arbovirus ? VIH ? Hépatites virales ?
-> a articuler avec ’ENDB
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