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Combien de clusters en France ¢ ~

* Absence d’une base de contenant toutes les séquences effectuées en France
(pas un cas isolé, existe seulement dans trois pays : UK, Pays-Bas, Suisse)

* Evaluation du nombre de clusters de transmissions chez les patients inclus au
moment de la primoinfection

Recent HIV-1 infection contributes to the viral diffusion over the French territory with a recent
increasing frequency - Janvier 1999, septembre 2010 (Frange... Chaix ML. PlosOne 2012)

987 patients, 13% de clusters

Spatiotemporal Dynamics of HIV-1 Transmission in France, 1999-2014 (Chaillon A ... Chaix ML.
Retrovirology, 2017)

1356 patients, 28% de clusters

In Depth Sampling of High Risk Populations to Characterize HIV Transmission Epidemics among
Young MSM using PrEP in France and Quebec (Chaillon A ... Chaix ML. OFID, 2019)

1893 patients dont 31 patients d’IPERGAY : 45% de clusters
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Le cas du CRF%4
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Création d'une base nationale de sequences

Séquences virales obtenues chez les patients nouvellement
diagnostiqués

Dépistage en temps réel des clusters pour déclencher des
actions de préventions ciblées

Etudes épidémiologiques régulieres associant les données deg—%
séguences aux autres données épidémiologiques
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Données laboratoires
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Données cliniciens
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Qui: comité de pilotage des
analyses de transmission sous
I’égide de I’ANRS et SPF.
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Conclusions

Un test génotypique de résistance recommandé au moment de la découverte de
séropositivité et fait en routine permet :

Une surveillance de la résistance transmise

Une analyse de la diversité y compris des clusters de transmission

En terme d’alerte, I'identification en temps réel de réseaux de transmission peut permettre
des actions de prévention mieux ciblées, aussi bien en terme de groupes de transmission que
de zones géographiques

Cela permet également de surveiller et d’arréter la transmission d’une souche résistante aux
antirétroviraux

Fin de rédaction du protocole
Dépot CNIL a prévoir
Budget (50 000 euros), ANRS/SPF
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