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> (notés M, N, O et P) et 8 groupes de VIH-2
(de Aa H), chaque groupe étant apparenté & un
virus simien. En conclusion, les VIH-1 M et N
ne sont rien d’autre que des SIV du chimpanzé
(SIVcpz), les VIH-1 O et P sont des SIV trouvés
chez le gorille des plaines (SIVgor), et les VIH-2
des 8 groupes A a H sont des SIV infectant le
mangabey (SIVsmm). L’existence de 4 groupes
de VIH-1 et de 8 groupes de VIH-2 est en faveur
de 4 événements initiaux de transmission
du VIH-1 du singe (chimpanzé ou gorille) &
I’humain et de 8 événements de transmission
du VIH-2 du mangabey a ’humain. II est désor-
mais communément admis que les transmis-
sions du singe a ’humain sont probablement
survenues du fait de pratiques de la chasse pour

la «viande de brousse».

UN RESERVOIR
NATUREL TRES
DIVERSIFIE CHEZ
LES PRIMATES

des séquences génétiques

L ‘analyse phylogénétique

virales des souches de
virus de l'immunodéficience
simienne (SIV) prélevées sur
des singes dans leur habitat
naturel a révélé une grande
diversité génétique de ces
lentivirus et montré l'origine
zoonotique du VIH-1
et du VIH-2 (ci-contre).
Les différents groupes
de VIH-1(M, N, O, P)
apparaissent en effet sur
le méme embranchement
que les SIVcpz du chimpanzé
et SIVgor du gorille, tandis
que les différents groupes
de VIH-2 sont sur le méme
embranchement que
les SIVsmm du mangabey
(seuls quelques-uns de
ces huit groupes sont
représentés ici).

Chaque espéce de primate
est U'héte naturel d'un SIV
spécifique a l'espéce. Parfois,
les SIV ne sont méme présents
que sur une portion du
territoire du primate héte.
C'est le cas des SIVcpz
et SIVgor, qui sont présents
chez les grands singes d'une
zone géographique restreinte,
presque exclusivement
le quart sud-est du Cameroun,
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SIV de la superespece
de I'Hoest

SIVmnd-1 mandirill

Pour des raisons qui demeurent incomplete-
ment élucidées, mais probablement liées aux
propriétés intrinseques de certains genes de cha-
cun des types et groupes de VIH, seul le VIH-1
du groupe M a diffusé de par le monde et est
responsable de la pandémie. On peut penser qu’il
s’agit d’une parfaite adaptation du VIH-1M a
I’humain, lors du franchissement de la barriere
d’espece qui a permis sa propagation, alors que
le VIH-2 et les autres groupes du VIH-1 (N, O
et P) paraissent beaucoup moins adaptés.

Quoi qu’il en soit, le fait que plusieurs évé-
nements de transmission interespeces se soient
produits nous rappelle que I’histoire des virus
et des especes animales qui les hébergent est un
continuum de coévolution: les relations entre
différentes especes animales conduisent
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SIVmnd-2 mandirill

et du SIVsmm, restreint
alAfrique de I'Ouest.

On note d'ailleurs une parfaite
superposition géographique
entre la présence du VIH-2
chez 'humain et l'habitat

du mangabey d'Afrique de
U'Ouest. En effet, le VIH-2, qui
a peu diffusé dans le monde,
est quasi exclusivement
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présent en Afrique de l'Ouest
et, lorsque retrouvé en dehors
de cette région du monde,
quasi exclusivement chez

des ressortissants ou sujets
originaires de pays d'Afrique
de I'Ouest. C'est notamment
le cas pour la France et le
Portugal du fait de leurs liens
avec ces pays en tant

qu'anciennes puissances
coloniales en Afrique de
'Ouest. De méme, les VIH-1
des groupes O, N et P, qui

ont trés peu diffusé dans

le monde, sont retrouvés quasi
exclusivement au Cameroun
(ou les pays limitrophes),

donc présents la ou existe

le réservoir naturel.
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