A DT D'ACQUIS
te pré<ONGlEn o cie SHE D'AUDACE

La génomique et I'epidémiologie
des infections virales

Grégory Léon, PhD, Direction des risques biologiques (INSPQ)

Inés Levade, PhD, Laboratoire de santé publique du Québec (INSPQ)
__ 3 décembre 2024




Conflits d’'intéréts

27es

Jouri

nées annuelles de santé publique



Plan de la présentation

27es

Jouri

nées annuelles de santé publique



Contributions de la génomique dans le
contexte d'epidemies virales
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Défis a relever pour les organisations de sante publique
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Potentiels actuels et futurs de la génomique

Renforcement de la surveillance et de la vigie des virus

« Cas cliniques - h6pitaux et cliniques

« Communauteés - eaux usees des villes et aéroports
 Reservoirs animaux - elevages et environnement
 Modélisations épidemiologiques

Données genomiques disponibles en temps réel ?
 Avanceées dans les technologies de séquencage

« Systémes d’information mieux intégres

« Qutils d'analyse alimentés par l'intelligence artificielle

2024, Frontiers in Bacteriology,
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Applications de la génomique en santé publique:
exemples de SRAS-CoV-2, Mpox et H5N1
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Un virus accumule des mutations au cours
du temps
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Alignement sur un
génome de référence
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Construction d’un arbre
phylogénétique
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Génération d’amplicons par PCR (amorces ARTICV.5.3.2)
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Seéquencage nouvelle generation par amplicon:
exemple du SRAS-CoV-2

)
Nephele {nih.gov) E-:]h
1o —
]
O
X
&

J"‘. -
g . b \
)

Fraghentation de FADN

27es Journées annuelles de santé publique



Le systeme de classification des variants de SRAS-

CoV-2: Pango et OMS

Genomic epidemiology of novel coronavirus - Global subsampling
. Maintained by the Nextstrain team. Enabled by data from (GELY[5)

Showing 4003 of 4003 genomes sampled between Dec 2019 and Mar 2021
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SARS-Cov-2 : vigie des variants

Institut national
de santé publique

Qi3 e

|ETAT DE SITUATION |

11 janvier

2022

En suivi de

SUJET Sous-lignées et recombinants du variant Omicron du SRAS-CoV-2 aul Québec (mises a jour
depuis la derniére version en jaune)

| BUT DE LA PRESENTATION | Décision [ | [ Information [ | Discussion [] |

CONTEXTE ET ENJEUX (Résumé du dossier)

« XBB.1.5 est en progression au niveau international, notamment aux Etats-Unis ol il est dominant dans les
Etats du nord-est. GH.1.1* (sous-lignées de BA.2.75.3) sont en croissance rapide a |'échelle internationale,
notamment en Europe.

s XBE.1.5etCH.1.1" présentent un taux de croissance hebdomadaire supérieur a EQ.1.1% au niveau mondial.
Parmi les sous-lignées sous surveillance, XBE.1.5 et CH.1.1* montrent un échappement aux anticorps
(menoclonaux ou induits par la vaccination) le plus éleve.

»  Actuellement, il n'y a pas d'indication d'un changement de virulence des cas lies a XBB* et BA.2.75"
comparativement a d'autres sous-lignées d'Omicron.

* AuQuébec, pour la semaine CDC 02 du 08 au 14 janvier 2023, voici les données provenant du séquengage
représentatif des lignées circulantes en communauté pour les principales lignées, incluant leurs sous-lignées
:BA2T5 = 33%, BA46 = 1,0%, BAS (excluant BF.7 et BQ.1) = 11,5%, BF.7 = 1,4%, BQ.1 (excluant
BQ.1.1) = 15,3% et BQ.1.1 = 57,3%, XBB (excluant XBB.1.5) = 1,4%, XBB.1.5 = 7,8%.

Equipe multi-direction
(LSPQ, DRB, BIESP, DSETT)
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Suivi d’éclosion : service d'hémodialyse
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Salle d’attente
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Les noms sont fictifs

> Les patients dans une méme salle ont-ils la méme souche ?

» D’ol1 vient la souche de la nouvelle patiente MARIE ?

Salle D, Ma-Je-Sa
2) BARNEY
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> Les patients dans une méme salle ont-ils la méme souche ? Oui, mais ...

» D’ol1 vient la souche de la nouvelle patiente MARIE ? Source communautaire
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Séquencage prioritaire de SRAS-CoV-2: patients
Immunosupprimes et resistances aux traitements
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Cases, n

déemiologie moleculaire de Mpox en 2022 au Québec
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o Origine du cas ?  Transmission
épizootique ou humaine?

o Profil mutationnel ? Mutation
d'adaptation a I'h6te humain ? Résistance
aux antiviraux ?

Premier cas humain de H5N1 détecté au Canada

A/Washington/240/2024 | 2024-10-18
A/Washington/239/2024 | 2024-10-18
Al/Washington/254/2024 | 2024-10-23 (Newly added)
Al/Washington/247/2024 | 2024-10-18
A/Washington/252/2024 | 2024-10-24
A/Washington/253/2024 | 2024-10-24
Al/Washington/251/2024 | 2024-10-24
AJBritish_Columbia/PHL-2032/2024 | 2024-11
A/Cackling_Goose/BC/AIVPHL-2541/2024 | 2024-10-23
A/Cackling_Goose/BC/AIVPHL-2535/2024 | 2024-10-20
A/Chicken/BC/FAV-0268-1/2024 | 2024-10-23
O Aleagle/Japan/OUAVM-62888/2022 | 2022-11-23
Alcrow/Hokkaido/0103L018/2022 | 2022-03-14

-] Alemu/Hokkaido/21C1T/2022 | 2022-04-25

LA\ A/Striped_Skunk/BC/AIVPHL-971/2023 | 2023-03-06

. Alberta I Mi i
O Avian <> Human @ Aer O lowa © wmissour
Host . British Columbia O Japan . Montana
D Dairy cow & Other mammals
. California O Kansas . Nebraska
updated 2024-11-18 UTC Region O Colorado O Kentucky . New Mexico
©2024 Freunde von GISAID e.V. O Georgia O Maryland @ Okiahoma
O Hokkaido O Michigan . South Dakota
O Idaho O Minnesota . Texas
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Genomique des virus: projets et developpements en
cours au LSPQ

« Surveillance genomique de SRAS-CoV-2 a partir d’eéchantillons
cliniues (176 echantillons séquencés aux deux semaines)

e Sequencage des eaux usees de I'aeroport de Montréal pour la
détection de SRAS-CoV-2

En développement:

e Sequencage du virus respiratoire syncytial: surveillance, résistance
aux vaccins et traitements (ex: Nirsevimab)

* Séquencage du virus Influenza A: surveillance des sous-types
circulants, resistance aux vaccins et traitements.
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