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1. Généralités sur les Coronavirus

Les Coronavirus appartiennent a la famille des Coronaviridae (Ordre des Nidovirales) et infectent de
nombreux animaux. Un certain nombre de coronavirus circulaient chez I’'homme avant I'apparition du
SARS-CoV-2, comme le HCoV 229E¢ et OC43, le SARS-CoV (Severe acute respiratory syndrome) ou le
MERS-CoV (Middle East Respiratory Syndrome).

Les coronavirus humains autres que SARS-CoV et MERS-CoV sont fréquemment associés avec des
rhinopharyngites sans gravité chaque année.

Le SARS-CoV (on dit aussi SARS-CoV-1 pour le différencier) et le MERS-CoV sont des virus beaucoup
plus virulents que les coronavirus circulants, apparus respectivement en 2002 et en 2012, et
responsables de syndromes respiratoires aigus séveres et de complications pouvant aller jusqu’au
déces.

Le SARS-CoV-2 est apparu en 2019 en Chine et il est responsable d’'un syndrome respiratoire aigu
sévere, pouvant aller également jusqu’au décés. La maladie associée a été dénommée COVID-19 (pour
COronaVlrus Disease apparu en 2019).

Le nouveau Coronavirus a été baptisé SARS-CoV-2 par I'lICTV (International Committee for Taxonomy
of Viruses) en 2020. Voir chapitre Classification pour infos sur ICTV

Le SARS-CoV-2 appartient au genre Betacoronavirus

Le SARS-CoV et le MERS-CoV sont proches de deux virus de chauve-souris avec respectivement comme
hotes intermédiaires la civette palmée et le dromadaire. L'origine et I'hGte intermédiaire du SARS-
CoV2 n’ont pas pu étre formellement identifiés.

2. Structure de la particule virale
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3. Génome et Protéome du SARS-CoV-2

Le génome est composé d’'un ARN simple brin de polarité positive de presque 30 000 nucléotides.
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Protéome du SARS-CoV-2 tiré de ViralZone ORF7b - ORFIA

Le protéome contient 2 polyprotéines ppla et pplab qui sont clivées par des protéases virales pour
donner la réplicase (ARN polymérase ARN dépendante) et d’autres protéines non structurales
impliquées dans la réplication.

Le reste du protéome est constitué des protéines structurales S, E M et N et de nombreuses protéines
non structurales. Les protéines non structurales sont par exemple ORF3a, ORF7a, ou ORF10.
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4. Cycle de multiplication du SARS-CoV-2
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La réplication a lieu dans des usines virales. Il y aura

synthése d’un ARN anti-génomique complémentaire de polarité négative qui permet la synthése de
nouveaux génomes viraux. Ces génomes seront recouverts de protéines de capside et incorporés dans
les nouvelles particules virales. Il y aura également synthese d’un certain nombre d’ARNm de taille
différente qui seront traduits en protéines structurales (S, E, M et N) et en protéines non structurales.
Les protéines d’enveloppe sont associées aux membranes et vont transiter par le RE et I'appareil de
Golgi et se retrouver dans un compartiment qui pourrait étre 'ERGIC (ER Golgi Intermediate
Compartment). La nucléocapside (génome + capside) va alors acquérir son enveloppe a ce niveau tout
en se retrouvant a l'intérieur d’une vésicule. Cette vésicule va ensuite fusionner avec la membrane
plasmique et libérer la particule virale dans le milieu extracellulaire : c’est ce qu’on appelle une sortie
par exocytose.



Voici quelques chiffres datant de 2024 (source OMS). Il y a eu 776 millions de cas confirmés dans le
monde depuis le 31 décembre 2019 et on a enregistré jusque-la plus de 7 millions de déces dans le
monde, dont prés de 2,3 M en Europe (168 000 déces en France).

Distribution du nombre de cas par continent en fonction du temps (données OMS) 09/23
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5. Modes de transmission

Le virus se transmet par contact rapproché entre deux personnes par les gouttelettes (sécrétions
respiratoires émises lors de la toux des éternuements et méme lors d’une discussion) ou par un aérosol
émis par la personne infectée. Le virus peut aussi se transmettre par le contact des mains non lavées
et souillées par des gouttelettes lorsqu’elles sont portées au visage. Le virus ne persiste pas dans
I’environnement (virus enveloppé).



6. Diagnostic

Le diagnostic direct consiste en la détection du génome par RT-PCR (génome a ARN) ou la détection
des protéines par un test antigénique rapide (immunochromatographie). Il ne s’agit pas de techniques
guantitatives. Le prélévement pour les deux techniques est I’écouvillonnage naso-pharyngé. Les
techniques de biologie moléculaire (RT-PCR) sont faites uniqguement au laboratoire.

On peut rechercher les antigenes viraux par des tests rapides en ville (a I'officine par exemple). Ce sont
des tests unitaires antigéniques qui détectent la présence de protéines du virus en 15 minutes environ
a partir d’'un prélevement nasopharyngé. Les TDR sont un peu moins sensibles que la RT-PCR et ne
permettent pas de faire du séquencage derriere (donc pas d’identification des variants). Les
pharmaciens sont autorisés a pratiquer les TDR a I'officine.

Les variants

Des tests RT-PCR de criblage permettent une surveillance des variants préoccupants (les VOC pour
variant of concern). Les variants se sont succédés par vague, alpha, beta, delta, gamma et omicron ont
été identifiés en France en 2021-22.

Actuellement, 100% des virus recherchés sont du variant omicron. Nous avons maintenant une
succession de sous-lignages d’Omicron. Le vaccin actuel disponible en France est dirigé contre le sous-
lignage JN.1.
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(VOI : variant a suivre, VUM : variant en cours d’évaluation)




