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Apercu

1. Vue d’ensemble



Virus en émergence

Ou en réesurgence

pH1N1 de 2009

pH1N1 de 2009

Fievre de la vallée
du Rift

VIRUS IAHP IAHP
RESPIRATOIRES SARS-CoV SARS-CoV
SARS-CoV-2 SARS-CoV-2
Hantavirus SRMO
Hantavirus
Virus du Nil occidental Dengue * Plus de 50 virus ont « émergé » depuis
Virus Jamestown Canyon Zika 2000
@ ARBOVIRUS Arbovirus de Cache Valley Chikungunya
8 Virus Snowshoe hare Fiévre d'Oropouche « Endémiques c. nouveaux
e Encéphalite équine de I'Est Fievre jaune L. .
g Virus d'Usutu « Agents étiologiques des urgences
N Ebola sanitaires
Marbur
VIRUS RESPONSABLES Lassa « Connus
DES FIEVRES de Crimée-Congo  Potentiels
HEMORRAGIQUES Nipah

Registres de risques

63,7 % des 212 virus découverts/signales

Mpox . . .
POXVIRUS ? Mpox depuis 1900 sont zoonotiques/transmis
— par des arthropodes
MALADIES . I . |
EVITABLES PAR ougeole ougeole

LA VACCINATION Polio



La santé des animaux et des écosystemes




Facteurs socioécologiques de la transmission d'agents

pathogénes interespéces : saut d’espéce induit par
I’utilisation des terres




Préserver la santé grace a I'immunité, des cellules

humaines et animales aux écosystémes




2. Enseignements tirés de la
précédente pandémie



Saut d’espece entre humains et autres

animaux




L’ACE2 du cerf de Virginie ressemble a ’ACE2

humain

18 acides
aminés clés sur
20 dans
'ensemble du
domaine

4 résidus
critiques sur 5
correspondent


https://doi.org/10.1073/pnas.2025373118

Persistance de variants préoccupants chez

le cerf

Implications pour les stratégies de vaccination
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Wild EPI, une approche multidisciplinaire




Wild EPI, une collaboration multidisciplinaire

MRNF
MPPF
RCSE > Sunnybr?ok > m:zs::: > ECCC
Dalhousie » OMSA
Trent
Détection CNMAE >
Guelph -
Séguencage, GISAID _ _
Carleton Confirmation, SCSSA, GISAID

Isolement du virus
Evaluation des risques/
détermination du phénotype

Séquencage
Isolement du virus
Evaluation des risques

MRNF : Ministere des Richesses naturelles et des Foréts (Ont.)
MFFP : Ministere des Foréts, de la Faune et des Parcs (Qc)
RCSF : Réseau canadien pour la santé de la faune

CNMAE : Centre national des maladies animales exotiques
ECCC : Environnement et Changement climatique Canada
OMSA : Organisation mondiale de la santé animale

GISAID : Global Initiative on Sharing Avian Influenza Data
SCSSA : Systeme canadien de surveillance de la santé animale


https://www.cell.com/iscience/issue?pii=S2589-0042(24)X0007-3

Détection du SARS-CoV-2 chez le cerf, Qc¢




Détection du SARS-CoV-2 chez le cerf, Qc¢

Le variant
préoccupant Delta
du SARS-CoV-2 a été
détecté chez des
cerfs au Québec,
dans larégion de
’Estrie.

Il est le plus proche
génétiqguement du
SARS-CoV-2 trouvé
chez des humains
dans le Vermont.



SARS-CoV-2 détecté chez le cerf, Ont.

e 300 cerfs abattus par des chasseurs,
échantillonnés en nov.-déc. 2021 dans le
sud-ouest (83 %) et U'est (17 %) de
’Ontario

e 94 9% d’adultes, 45 % de femelles

e 213 frottis nasaux, 294 ganglions
lymphatiques rétropharyngiens

* 5frottis nasaux et 16 ganglions
lymphatiques rétropharyngiens ont été
confirmés positifs; toute la RNAseP a été
confirmée négative

e Dans l’ensemble, ’ARN du SARS-CoV-2
a été détecté dans 21 échantillons



Des grappes de SARS-CoV-2 d’origine cervidienne

trés divergentes, associées a un virus d’origine
humaine

5 géenomes de SARS-CoV-2 d’origine
cervidienne de haute qualité + 1 humain
(GISAID)

Clade tres divergent au sein de la lighée
PANGO B.1

76 mutations nucléotidiques conservées
par rapport a 'ancétre et 49 par rapport a
leur ancétre commun le plus proche

Les parents les plus proches sont un
humain et des virus du vison provenant du
Michigan

Preuves génomiques et épigénétiques en
faveur d’un regroupement monophylétique

Aucune preuve de transmission
ultérieure chez ’humain



Attribution de lignée B1.641 et analyse des

polymorphismes mononucléotidiques (SNP)

Protéines non structurales Protéines structurales e Mutations trouveées

précédemment chez le cerf:

e S:613H et ORF8:Q27*
(échantillon humain
uniquement)

e S:T22l; également présent
dans le virus de type Delta
chez des cerfs du Québec

5 mutations conservéees
n’ont pas e€té observées
précédemment chez le cerf
de Virginie et sont rares
(n=32, dont 31 visons du
Michigan, Etats-Unis)



Scénarios de transmission potentiels; sous-

échantillonnage important

dN/dS plus faible pour le
clade de cerfs de Virginie
de ’Ontario — sélection
neutre; moins de
pression de sélection
immunitaire,
accumulation lente a
travers le génome sur
une longue période?

Nombre de mutations
proportionnel a la
longueur des genes :
ORF1ab (54,1 attendues
contre 51 observées) et
Spike (9,7 attendues
contre 9 observées).



Aucune preuve de diminution de la

neutralisation par les anticorps



Aucune preuve d’augmentation de la réplication

virale chez ’lhumain dans les systémes in vitro

Cellules
épithéliales
nasales
humaines
(CENH)

Organoides
pulmonaires



Aucune preuve d’augmentation de la transmission

lu SARS-CoV-2 d’origine cervidienne

DDDDD



Surveillance du SARS-CoV-2 chez les

mammiféeres Ont., 2020-2024


https://doi.org/10.1139/facets-2025-0213
https://doi.org/10.1139/facets-2025-0213
https://doi.org/10.1139/facets-2025-0213
https://doi.org/10.1139/facets-2025-0213
https://doi.org/10.1139/facets-2025-0213

Que pouvons-nous apprendre de la réponse

de I'hote chez le cerf?







Tirer parti des programmes existants relatifs a la

santé de la faune




Culture de cellules épithéliales nasales de

cerf (ENC) a l’interface air-liquide (ALI)

Ensemencement et Différenciation
Cerf Humain expansion
ENC primaires

SI Zo-1 Dapi



Infection des ENC et induction de la

réponse a l'interféron (IFN)
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Infection des ENC et induction de la

réponse a l'interféron (IFN)

Duplications des genes BST2



Mutations ORF7a et ORF8 sous-représentées

dans les génomes viraux liés au cerf de Virginie

Mutations During or After Spillover
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Le SARS-CoV-2 a circulé parmi les cerfs de Virginie, en
divergeant d’une lighée ancestrale; aucune preuve ne
permet de confirmer son potentiel en tant que variant
préoccupant.

Les cerfs de Virginie pourraient étre immunotolérants.

Des questions subsistent concernant laréponse de
U’hote et ’évolution virale; il est important de
comprendre le potentiel de réservoirs secondaires chez
la faune.

La recherche transdisciplinaire est essentielle pour
assurer une réponse rapide et une bonne préparation en
matiere de recherche.

Une main-d’ceuvre bien formée et compeétente, des
relations clés et des infrastructures doivent toutes étre
conservées pour répondre efficacement aux menaces
sanitaires.

neuinhahachdfdibmdl oo i



3. Préparation de l’avenir



Piste d’action 2 : réduire les risques dus aux épidémies et

pandémies zoonotiques en émergence et réémergence

2.1.1 Rechercher et évaluer les risques liés aux facteurs, aux processus et ACtiOﬂ 2.1. Comprendre leS facteurs d’émergence, de
b T e {ransmission et de propagation d’agents pathogenes

sur la prévention des maladies ZOOHOtiqueS

Action 2.2. Définir et hiérarchiser les interventions visant
a prévenir 'émergence, la transmission et la propagation
des zoonoses

2.2.2 Intégrer 'aménagement du territoire dans I'évaluation
des risques pour la santé et la biodiversité, et inversement

2.2.3 Etablir des normes pour la gestion des processus
écosystémiques afin de renforcer la résilience, notamment
en normalisant la prévention de la dégradation des habitats
et la protection de la biodiversité

2.2.4 Collaborer avec les communautés locales, y compris
les peuples autochtones, afin de trouver des solutions
durables, fondées sur la nature le cas échéant, pour
renforcer la préparation et la résilience des communautés
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Alpha-CoV chez les chauves-souris

endémiques dans l'est de I’Ontario



https://www.nature.com/npjviruses

Alpha-CoV dérivés de Eptesicus fuscus et de Myotis

lucifugus
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https://www.nature.com/npjviruses

Comparaisons par paires des acides aminés d’EbCoV et

de MylCoV



https://www.nature.com/npjviruses

Chez EbCoV et MylCoV, ’'ORF3 inhibe les réponses aux

IFN de type 1


https://www.nature.com/npjviruses

 Les coronavirus de chauves-souris
sont endémiques en Ontario et
spécifiques a Uespéece hote.

e [ls possedent des protéines
accessoires susceptibles
d’antagoniser les interférons (IFN).
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Bétacoronavirus endémiques détectés chez

Peromyscus et d’autres petits mammiferes de I’'Ontario

 N=980

e 3,4%P. leucopus +

e 4,9% P. maniculatus +

» 45séquences partielles de RdRp

* 14 génomes viraux complets, 69-
100 % de complétude




Quatre grappes de bétacoronavirus dérivés de

petits mammiferes en Ontario (RdRp partielle)

Species
. Peromyscus leucopus

. Peromyscus maniculatus

Mus musculus
. Zapus hudsonius
. Napaeozapus insignis
. Clethrionomys gapperi
. Microtus pennsylvanicus
. Blarina brevicauda

Source

‘ Algonquin provincial park

. Farm



Organisation du génome PCoV




e Peromyscus et d’autres coronavirus
des petits mammiferes sont
endémiques en Ontario.

* |ls possedent des protéines
accessoires distinctes.



Le message clé de ce rapport est que le Canada doit prendre
d’autres mesures maintenant s’il veut étre bien préparé aux
futures urgences sanitaires. Le moment est venu de renforcer
la collaboration sans précédent et les mesures prises pendant
la pandémie de COVID-19 et d’agir sur les enseignements
iImportants tirés de cette crise et des précédentes flambées de
maladies infectieuses.

Cela nécessite de mieux surveiller et comprendre les
maladies infectieuses les plus importantes et les autres risques
sanitaires auxquels le pays est confronté et de mieux
communiquer a ce sujet.



Pourquoi le Canada a besoin d’un plan stratégique

pour les virus en émergence et en résurgence

=

R

Préparation et réponse aux pandémies et flambées
nationales et internationales

Enregistrement des risques

Infrastructures critiques

Réponse a des formes croisées de polycrises
Excellence scientifique et leadership mondial
Expertise en la matiéere, transfert et mobilisation
des connaissances

Collaborations de recherche fructueuses et
compeétitives

Recherche participative



Pourquoi le Canada

virus en émergence

a besoin d’un plan stratégique pour les
et en résurgence

Protection de la sécurité sanitaire et de la sécurité publique

Collaboration scientifique, découverte et promotion de solutions innovantes

Recrutement et maintien en poste de la main-d’ceuvre

Renforcement de la position du Canada sur la scéne internationale et de sa capacité a contribuer a la
réponse internationale

o Diplomatie douce

o Leadership international

Mise en ceuvre des recommandations formulées dans les rapports clés (Naylor, Walport)
o Enregistrement des risques
o Apport de conseils scientifiques
o Promotion de la stratégie en science de I'ASPC; Intégrer la science dans les urgences de santé publique

Capacité a satisfaire les attentes définies dans les outils et les instruments intergouvernementaux
o Accord sur les pandémies
o Plan d'action quadripartite « Une seule santé », piste d'action 2
o PREZODE

Mise a profit des grands investissements dans les infrastructures, notamment les installations CL3



Epidémiologie, génomique et écologie de

I’IAHP

49
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Emergence dans les Amériques

cwhc-rcsf.ca



S’attendre a l'inattendu

Virus de la grippe aviaire hautement
pathogene Virus Zika

Virus Ebola



Sujets de recherche transdisciplinaires
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MERCI!

DES QUESTIONS?

oesauesnons?
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