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Covid-19 : le coronavirus aurait commencé à circuler en France à la mi-janvier 2020
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Représentation artistique du coronavirus SARS-CoV-2, responsable de la maladie Covid-19 © Fusion Medical Animation on Unsplash 

Le coronavirus SARS-CoV-2 circulait sur le territoire français, notamment dans le Nord de la France, déjà à bas bruit en janvier dernier parmi des personnes asymptomatiques ou paucisymptomatiques (ne présentant que très peu de symptômes), donc avant la vague des cas observée début mars. Telle est la conclusion d’un article posté le 24 avril par des chercheurs de l’Institut Pasteur sur le site de prépublication bioRxiv.
En France, la surveillance spécifique de la maladie Covid-19 a été lancée  le 10 janvier 2020. Deux semaines plus tard, les trois premiers cas importés en Europe ont été diagnostiqués sur le territoire national. 

Le séquençage complet de 97 souches virales, obtenues à partir des prélèvements nasopharyngés ou de crachats, a été effectué par le Centre National de Référence (CNR) des virus respiratoires qui siège à l’Institut Pasteur (Paris). Les premières souches de virus ont été séquencées en France entre le 23 janvier et le 29 janvier. A ce moment-là, les personnes infectées représentent des cas importés de la province de Hubei (Chine). D’autres patients, détectés dans l’Ouest et l’Est de la France, ont séjourné en Italie. L’ensemble des échantillons biologiques analysés par les chercheurs a été collecté entre le 24 janvier et le 24 mars 2020 lors de la surveillance syndromique (surveillance en population).

Arbre phylogénétique
Étienne Simon-Lorière et ses collègues ont reconstruit un arbre phylogénétique en prenant également en compte d’autres séquences génétiques déposées par d’autres équipes internationales, principalement européennes, asiatiques et américaines, sur le site GISAID qui sert de base de données. Les chercheurs ont évalué les liens de parenté entre virus et déterminé la diversité génétique des souches virales qui ont commencé à circuler en France.

« Nos analyses montrent que les variants de ce virus ne circulent plus aujourd’hui de manière prépondérante dans la population française [du fait de l’arrêt des chaînes de transmission]. Cela nous amène à conclure que l’isolement qui a été imposé à ces personnes contaminées a été efficace car ces variants n’ont pas réussi à s’implanter en France après les premiers cas symptomatiques survenus en Ile-de-France, en Bretagne et dans le Grand-Est », me précise Étienne Simon-Lorière.

Par ailleurs, les chercheurs ont déterminé que la très grande majorité des séquences génétiques virales appartiennent toutes à un même ensemble. En d’autres termes, ces virus présentent entre eux une très faible diversité génétique. Les caractéristiques communes à ces virus permettent de les regrouper au sein de ce que les biologistes moléculaires appellent un clade ou lignage, en l’occurrence le « lignage G »* dans la base de données GISAID. Ces données montrent ainsi que le nouveau coronavirus circulait déjà sur le territoire métropolitain avant que l’augmentation des cas ait été constatée début mars au niveau national.

Les chercheurs du groupe « Génomique évolutive des virus à ARN » et du CNR de l’Institut Pasteur disposent ainsi d’une des souches les plus précoces à l’échelle de l’Europe appartenant à ce clade G. Ce variant remonte au 19 février 2020. « Ce virus provient d’une personne qui n’a pas voyagé hors de France et qui n’a pas été en contact avec des personnes revenant de voyage. Elle résidait dans l’Oise », souligne le virologue Étienne Simon-Lorière. Par ailleurs, les données amènent les chercheurs à penser que le coronavirus circulait silencieusement dans l’Oise, mais probablement également dans d’autres régions du fait de l’observation de multiples introductions par des variants présentant entre eux une infime diversité génétique. Autrement dit, « le virus a été vraisemblablement introduit à plusieurs reprises en France ».
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Arbre phylogénétique de toutes les séquences de SARS-CoV-2 étudiées. Gámbaro F, et al. bioRxiv. Posted April 24, 2020. 
Lignage G
Les chercheurs estiment que le virus SARS-CoV-2, appartenant au lignage G, a été introduit en France « aux alentours de la mi-janvier ». Cette estimation est cependant quelque peu fragile dans la mesure où la diversité observée entre les souches virales séquencées est très faible et que les chercheurs ne disposent à ce jour que d’un faible nombre d’échantillons représentatifs des différentes régions françaises. Du fait de cette représentativité imparfaite, cette estimation est susceptible d’être affinée à l’avenir, « dans un sens comme dans l’autre, soit plus tôt en janvier, soit tout début février », me déclare Étienne Simon-Lorière.

Parmi les premiers cas de Covid-19 recensés en France, « on compte des personnes présentant un historique de voyage récent en Italie, dans certaines régions d’Europe, en Angleterre, en Égypte. Ces cas ne représentent néanmoins qu’une toute petite fraction des échantillons que nous avons séquencés. En effet, la grande majorité des virus appartenant à ce clade proviennent de personnes qui n’ont pas voyagé. Il s’agit donc de cas correspondant à des chaînes de transmission locales, autochtones », précise le chercheur.

Aujourd’hui, les virus du SARS-CoV-2 circulant en France appartiennent à 95 % à ce clade (lignage G). Ce sont donc ces souches initiales, provenant de différents endroits du territoire national, qui ont par la suite été responsables de la quasi-totalité des infections survenues par la suite sur le sol français. En effet, on trouve aujourd’hui des virus du clade G dans de nombreuses régions françaises. « En France, on ne voit pratiquement que des virus qui sont des représentants de ce clade alors qu’aux Pays-Bas ou en Angleterre, les virus circulants n’appartiennent pas tous à ce clade. Ils font partie des clades G, S et V », souligne Étienne Simon-Lorière.

Cette étude phylogénétique ne permet cependant pas d’être plus précis à la fois sur la date d’introduction sur le territoire national et sur l’origine géographique des cas importés. Il est donc, à ce jour, impossible de désigner les pays – Chine, Italie, Liban, voire limitrophes de la France – dans lesquels une contamination de ressortissants français aurait pu avoir lieu, estime Étienne Simon-Lorière. Et pour cause : les chercheurs ne disposent pas de données moléculaires fiables sur les souches virales qui circulaient dans ces pays durant cette période, à un moment où l’on a pu observer également une augmentation des cas de Covid-19.

Dans leur article, les chercheurs pasteuriens n’ont donc pas désigné la Chine, pas plus que tout autre pays, comme étant le lieu d’origine de la contamination des premiers cas français de Covid-19. Une absence interprétée dès le 28 avril par le South China Morning Post, qui a rapidement repéré l’article posté sur le site bioRxiv, comme la preuve que les premières souches de coronavirus ayant circulé en France ne provenaient pas de Chine, ni même d’Italie. Mais cela, c’est une autre histoire…

Marc Gozlan (Suivez-moi sur Twitter, sur Facebook) 

* Le clade G est défini par la présence d’une unique mutation non-synonyme D614G (A23403G) dans la protéine S (Spike).
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