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Depuis fin 2019, le monde est confronte au Covid-19, I'une des plus
importantes pandémies qu'il ait connues. On la doif a un coronavirus, le
SARS-CoV-2, dont on peine a connaitre |'origine malgré les efforts déployés.
Plusieurs hypothéses sont en lice, et toutes sont, a ce jour, plausibles.
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Aprés plus de deux ans de Covid-19, peut-on
revenir sur les premiers temps de I'épidémie?

Le premier épicentre de propagation du
virus connu se situe dans la ville de Wuhan. Ce
foyer épidémique important a engendré la dis-
persion du virus a travers le monde et déclen-
ché la pandémie actuelle. Les experts de
I’Organisation mondiale de la santé (OMS)
suggerent que lorigine de I’épidémie se situe-
rait plus précisément sur le «marché humide»
de cette ville, sans doute a la suite de la conta-
mination par un animal qui n’a pas encore été
identifié. Le virus se serait alors rapidement
adapté pour que la transmission interhumaine
soit possible avec efficacité.

Nous sommes en décembre 2019...

La question est sujette a discussion dans la
littérature, non pas celle du début de la pre-
miere flambée épidémique, qui est bien en
décembre 2019-janvier 2020, mais celle de
savoir a quelle date remontent véritablement
les premiers cas d’infection humaine qui ont
pu passer sous les radars. On sait aujourd’hui
que la majorité des personnes infectées font
des formes asymptomatiques. La recherche des
premiers patients est donc compliquée, car
beaucoup d’entre eux n’ont pas eu a se rendre
dans un hopital.

Comment, deés lors, estimer le « vrai » début?
Différentes méthodes existent. La premicre
est celle « des horloges biologiques » dont le
postulat est que les mutations apparaissent a
un rythme régulier mesurable. En fonction de
la diversité des premiers génomes identifiés, il
est possible d’estimer le début de I’épidémie
humaine entre septembre et novembre 2019.
D’autre méthode couramment utilisée est
fondée sur larecherche du patient « zéro ». Elle
consiste a traquer les traces d’une infection
ancestrale qui n’aurait pas pu étre associée au
SARS-CoV-2 al’époque de la collecte. Ce travail
d’enquéte épidémiologique est incomplet dans
le rapport de la commission conjointe OMS-
Chine, mais I’organisation internationale
annonce vouloir poursuivre la recherche du
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patient zéro. Ces informations seraient parti-
culierement éclairantes sur ’origine de ’épidé-
mie et conduiraient a des séquences génétiques
plus ancestrales du virus, juste apres le fran-
chissement de la barriere d’espece.

Que se passe-t-il entre les premiers cas
et I'« explosion » épidémique?

I’émergence du MERS-CoV en Arabie saou-
dite en 2012 apporte des informations clés.
Initialement, le virus circule chez les chauves-
souris, puis il infecte un héte intermédiaire (le
dromadaire) auquel il 'adapte progressivement.
Le virus peut alors contaminer les éleveurs ou
des personnes en contact avec les animaux infec-
tés. Au départ, le virus n’est pas adapté au nouvel
hote humain, ce qui se traduit par des infections
sporadiques avec peu de cas secondaires. Par la
suite, les virus compétents pour la transmission
interhumaine sont sélectionnés et déclenchent
le début de ’épidémie. Les experts considerent
donc que ’émergence de nouvelles épidémies
doit étre précédée d’infections sporadiques par
des virus ayant un potentiel de transmission
interhumaine limité.

Parmi les tout premiers virus qui circu-
laient en décembre 2019, deux souches diffé-
rentes coexistaient, la « A » et la « B », qui se
distinguent par seulement deux mutations, ce
qui a conduit certains scientifiques a proposer
qu’il y ait eu deux événements indépendants
de franchissement de la barriere d’espece sur
le marché humide, confortant ainsi I’hypothese
de I’origine zoonotique du virus. Toutefois,
chez un patient contamingé, il est usuel de
retrouver des virus contenant quelques
mutations [l'une des deux souches pour-
rait donc découler de l'autre, ndlr]. Il est  *
également étonnant que les souches A et B’
aient été déja adaptées pour une transmission






