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La surveillance de la grippe : les types, sous-types & lignages surveillés
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Les variations antigénigues sont permanentes
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La rapidité de cette variation est différentes en fonction
du type et du sous-type

i

= = H3N2, t=0.71 B == Yam, p=0.11
= = Vi, u=0.14

- 3 == HIN1lpdm, 2 =0.04

= I N
o o o

9y}

cumulative antigenic change cHI

oy _ _ _ _ . | | |
1985 1990 1995 2000 2005 2010 2015 1995 2000 2005 2010 2015
year year

Neher RA et al, PNAS 2016



Et surtout elles impactent I'efficacité vaccinale
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La surveillance et le suivi se fait aussi par cartographie antigénique
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Circuit des données

Détection d’un virus (plusieurs milliers en France rapportés au CNR)
Sélection des virus « d’'intérét »
Sélection de virus du bruit de fond (tout type, sous-type, lignage)

Séquencage génome entier a partir des échantillons sélectionnés (783 sequences pour la
saison 2018-2019)

Upload dans la base de données internationale GISAID — GISRS — TESSY

Epiflu data fait la « data curation », et les WHOcc qui ont un accés ouvert sur les séquences du
réseau GISRS peut en faire une seconde

Intégration des données pour le WHO Vaccine Composition Meeting (Fev et Sept)



GISAID batch upload facility

« GISAID epiflu Uploader: the communication tool
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Process of influenza vaccine virus selection and development
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A(H3N2)

Dec 2017 — Aout 2019



Antigenic cartography and clade proportion 2018-19

AIH3NZ A(H3N2) clades based on available HA sequences
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Antigenic cartography
from Prof. Derek Smith
and Dr Sarah James,
Univ. Cambridge
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Données préparées par DJ Smith 220
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Evolution des clades genétiques et candidats vaccins 2020 (HS)
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Virus Influenza B
Septembre 2017 — Février 2018
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B/Victoria
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B/Victoria phylogenetic tree (émergence des variants a 2 ou 3 délétions)
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Figure 29 : Analyse phylogénétique du géne HA des virus B Victoria ~ saison 2018-2019
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Conclusion

Tous les CNR/NIC alimentent la base de donnée GISAID en lien avec le réseau GISRS.
Actuellement, il y a 1 243 859 sequences issues de plus de 300 000 virus humains et 60 000
virus aviaires

Les acces sont immédiats et la ressource disponible pour tous (sauf notification) — full open
access

Ce partage de données permet un suivi en temps réel des séquences reflétant la circulation
des différents virus, et est devenue indispensable pour le Influenza Vaccine Composition
Meetings
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