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LISTE PROTOCOLAIRE DE LA FACULTÉ 

DES SCIENCES 

ANNÉE ACADEMIQUE 2021/2022 

(Par Département et par Grade) 

DATE D’ACTUALISATION 22 septembre 2021 

ADMINISTRATION 

DOYEN : TCHOUANKEU Jean- Claude, Maître de Conférences 

VICE-DOYEN / DPSAA : ATCHADE Alex de Théodore, Maître de Conférences 

VICE-DOYEN / DSSE : NYEGUE Maximilienne Ascension, Professeur 

VICE-DOYEN / DRC : ABOSSOLO Monique, Maître de Conférences 

Chef Division Administrative et Financière : NDOYE FOE Marie C. F., Maître de Conférences 

Chef Division des Affaires Académiques, de la Scolarité et de la Recherche DAASR : AJEAGAH Gideon 

AGHAINDUM, Professeur 

1- DÉPARTEMENT DE BIOCHIMIE (BC) (38) 

N° NOMS ET PRÉNOMS GRADE OBSERVATIONS 

1 BIGOGA DAIGA Jude Professeur En poste 

2 FEKAM BOYOM Fabrice Professeur En poste 

3 FOKOU Elie Professeur En poste 

4 KANSCI Germain Professeur En poste 

5 MBACHAM FON Wilfried Professeur En poste 

6 MOUNDIPA FEWOU Paul Professeur Chef de Département 
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7 NINTCHOM PENLAP V. épse BENG  Professeur En poste 

8 OBEN Julius ENYONG Professeur En poste 

9 ACHU Merci BIH Maître de Conférences En poste 

10 ATOGHO Barbara Mma Maître de Conférences En poste 

11 AZANTSA KINGUE GABIN BORIS Maître de Conférences En poste 

12 BELINGA née NDOYE FOE M. C. F. Maître de Conférences Chef DAF / FS 

13 BOUDJEKO Thaddée Maître de Conférences En poste 

14 DJUIDJE NGOUNOUE Marcelline Maître de Conférences En poste 

15 EFFA NNOMO Pierre Maître de Conférences En poste 

16 EWANE Cécile Anne Maître de Conférences En poste 

17 MOFOR née TEUGWA Clotilde Maître de Conférences 
Inspecteur de Service 

MINESUP 

18 NANA Louise épouse WAKAM Maître de Conférences En poste 

19 NGONDI Judith Laure Maître de Conférences En poste 

20 NGUEFACK Julienne Maître de Conférences En poste 

21 NJAYOU Frédéric Nico Maître de Conférences En poste 

22 TCHANA KOUATCHOUA Angèle Maître de Conférences En poste 

23 AKINDEH MBUH NJI Chargé de Cours En  poste 

24 BEBEE Fadimatou Chargée de Cours En poste 

25 BEBOY EDJENGUELE Sara Nathalie Chargé de Cours En poste 

25 DAKOLE DABOY Charles Chargé de Cours En poste 

26 DJUIKWO NKONGA Ruth Viviane Chargée de Cours En poste 

27 DONGMO LEKAGNE Joseph Blaise Chargé de Cours En poste 

28 FONKOUA Martin Chargé de Cours En poste 

29 KOTUE KAPTUE Charles Chargé de Cours En poste 

30 LUNGA Paul KEILAH Chargé de Cours En poste 

31 MANANGA Marlyse Joséphine Chargée de Cours En poste 

32 MBONG ANGIE M. Mary Anne Chargée de Cours En poste 

33 Palmer MASUMBE NETONGO Chargé de Cours En poste 

34 PECHANGOU NSANGOU Sylvain Chargé de Cours En poste 
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35 MBOUCHE FANMOE Marceline Joëlle Assistante En poste 

36 OWONA AYISSI Vincent Brice Assistant En poste 

37 WILFRIED ANGIE Abia Assistante En poste 

2- DÉPARTEMENT DE BIOLOGIE ET PHYSIOLOGIE ANIMALES (BPA) (46) 

1 AJEAGAH Gideon AGHAINDUM Professeur  DAARS/FS 

2 BILONG BILONG Charles-Félix Professeur Chef de Département 

3 DIMO Théophile Professeur En Poste 

4 DJIETO LORDON Champlain Professeur En Poste 

5 DZEUFIET DJOMENI Paul Désiré Professeur En Poste 

6 ESSOMBA née NTSAMA MBALA Professeur Vice Doyen/FMSB/UYI 

7 FOMENA Abraham Professeur En Poste 

8 KAMTCHOUING Pierre Professeur En poste 

9 KEKEUNOU Sévilor Professeur En poste 

10 NJAMEN Dieudonné Professeur En poste 

11 NJIOKOU Flobert Professeur En Poste 

12 NOLA Moïse Professeur En poste 

13 TAN Paul VERNYUY Professeur En poste 

14 TCHUEM TCHUENTE Louis Albert Professeur 

Inspecteur de service 

Coord.Progr./MINSANTE 

15 ZEBAZE TOGOUET Serge Hubert Professeur 
En poste 

16 BILANDA Danielle Claude Maître de Conférences En poste 

17 DJIOGUE Séfirin Maître de Conférences En poste 

18 
JATSA BOUKENG Hermine épse 

MEGAPTCHE 
Maître de Conférences En Poste 

19 LEKEUFACK FOLEFACK Guy B. Maître de Conférences En poste 

20 MEGNEKOU Rosette Maître de Conférences En poste 

21 MONY Ruth épse NTONE  Maître de Conférences En Poste 

22 NGUEGUIM TSOFACK Florence Maître de Conférences En poste 

23 TOMBI Jeannette  Maître de Conférences En poste 

24 ALENE Désirée Chantal Chargée de Cours En poste 

25 ATSAMO Albert Donatien  Chargé de Cours En poste 
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26 BELLET EDIMO Oscar Roger Chargé de Cours En poste 

27 DONFACK Mireille Chargée de Cours En poste 

28 ETEME ENAMA Serge Chargé de Cours En poste 

29 GOUNOUE KAMKUMO Raceline Chargée de Cours En poste 

30 KANDEDA KAVAYE Antoine Chargé de Cours En poste 

31 MAHOB Raymond Joseph Chargé de Cours En poste 

32 MBENOUN MASSE Paul Serge Chargé de Cours En poste 

33 MOUNGANG Luciane Marlyse Chargée de Cours En poste 

34 MVEYO NDANKEU Yves Patrick Chargé de Cours En poste 

35 NGOUATEU KENFACK Omer Bébé Chargé de Cours En poste 

36 NGUEMBOK Chargé de Cours En poste 

37 NJUA Clarisse Yafi Chargée de Cours Chef Div. UBA 

38 NOAH EWOTI Olive Vivien Chargée de Cours En poste 

39 TADU Zephyrin Chargé de Cours En poste 

40 TAMSA ARFAO Antoine Chargé de Cours En poste 

41 YEDE Chargé de Cours En poste 

42 BASSOCK BAYIHA Etienne Didier Assistant En poste 

43 ESSAMA MBIDA Désirée Sandrine Assistante En poste 

44 KOGA MANG DOBARA Assistant En poste 

45 LEME BANOCK Lucie Assistante En poste 

46 YOUNOUSSA LAME Assistant En poste 

3- DÉPARTEMENT DE BIOLOGIE ET PHYSIOLOGIE VÉGÉTALES (BPV) (33) 

1 AMBANG Zachée Professeur Chef Division/UYII 

2 BELL Joseph Martin Professeur En poste 

3 DJOCGOUE Pierre François Professeur En poste 

4 MBOLO Marie Professeur En poste 

5 MOSSEBO Dominique Claude Professeur En poste 

6 YOUMBI Emmanuel Professeur Chef de Département 

7 ZAPFACK Louis Professeur En poste 

8 ANGONI Hyacinthe Maître de Conférences En poste 



 

v 

 

9 BIYE Elvire Hortense Maître de Conférences En poste 

10 KENGNE NOUMSI Ives Magloire Maître de Conférences En poste 

11 MALA Armand William Maître de Conférences En poste 

12 MBARGA BINDZI Marie Alain Maître de Conférences CT/ MINESUP 

13 NDONGO BEKOLO Maître de Conférences CE / MINRESI 

14 NGODO MELINGUI Jean Baptiste Maître de Conférences En poste 

15 NGONKEU MAGAPTCHE Eddy L. Maître de Conférences En poste 

16 TONFACK Libert Brice Maître de Conférences En poste 

17 TSOATA Esaïe Maître de Conférences En poste 

18 DJEUANI Astride Carole Chargé de Cours En poste 

19 GOMANDJE Christelle Chargée de Cours En poste 

20 MAFFO MAFFO Nicole Liliane Chargé de Cours En poste 

21 MAHBOU SOMO TOUKAM. Gabriel Chargé de Cours En poste 

22 NGALLE Hermine BILLE Chargée de Cours En poste 

23 NGOUO Lucas Vincent Chargé de Cours En poste 

24 NNANGA MEBENGA Ruth Laure Chargé de Cours En poste 

25 NOUKEU KOUAKAM Armelle Chargé de Cours En poste 

26 ONANA JEAN MICHEL Chargé de Cours En poste 

27 GODSWILL NTSOMBAH NTSEFONG Assistant En poste 

28 KABELONG BANAHO Louis-Paul-Roger Assistant En poste 

29 KONO Léon Dieudonné Assistant En poste 

30 LIBALAH Moses BAKONCK Assistant En poste 

31 LIKENG-LI-NGUE Benoit C Assistant En poste 

32 TAEDOUNG Evariste Hermann Assistant En poste 

33 TEMEGNE NONO Carine Assistant En poste 

4- DÉPARTEMENT DE CHIMIE INORGANIQUE (CI) (33) 

1 AGWARA ONDOH Moïse Professeur Chef de Département 

2 DJOUFAC WOUMFO Emmanuel Professeur En poste 

3 Florence UFI CHINJE épouse MELO  Professeur Recteur Univ.Ngaoundere 

4 GHOGOMU Paul MINGO Professeur 
Ministre Chargé 
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deMiss.PR 

5 NANSEU Njiki Charles Péguy Professeur En poste 

6 NDIFON Peter TEKE Professeur CT MINRESI 

7 NDIKONTAR Maurice KOR Professeur 
Vice-Doyen Univ. 

Bamenda 

8 NENWA Justin Professeur En poste 

9 NGAMENI Emmanuel Professeur DOYEN FS UDs 

10 NGOMO Horace MANGA Professeur Vice Chancelor/UB 

11 ACAYANKA Elie Maître de Conférences En poste 

12 BABALE née DJAM DOUDOU Maître de Conférences Chargée Mission P.R. 

13 EMADACK Alphonse Maître de Conférences  En poste 

14 KAMGANG YOUBI Georges Maître de Conférences En poste 

15 KEMMEGNE MBOUGUEM Jean C. Maître de Conférences En poste 

16 KONG SAKEO Maître de Conférences En poste 

17 NDI NSAMI Julius Maître de Conférences En poste 

18 NJIOMOU C. épse DJANGANG Maître de Conférences En poste 

19 NJOYA Dahirou Maître de Conférences En poste 

20 TCHAKOUTE KOUAMO Hervé Maître de Conférences En poste 

21 BELIBI BELIBI Placide Désiré Chargé de Cours CS/ ENS Bertoua 

22 CHEUMANI YONA Arnaud M. Chargé de Cours En poste 

23 KENNE DEDZO GUSTAVE Chargé de Cours En poste 

24 KOUOTOU DAOUDA  Chargé de Cours En poste 

25 MAKON Thomas Beauregard Chargé de Cours En poste 

26 MBEY Jean Aime Chargé de Cours En poste 

27 NCHIMI NONO KATIA Chargé de Cours En poste 

28 NEBA nee  NDOSIRI Bridget NDOYE Chargée de Cours CT/ MINFEM 

29 NYAMEN Linda Dyorisse Chargée de Cours En poste 

30 PABOUDAM GBAMBIE A. Chargée de Cours En poste 

31 NJANKWA NJABONG N. Eric Assistant En poste 

32 PATOUOSSA ISSOFA Assistant En poste 
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33 SIEWE Jean Mermoz Assistant En Poste 

5- DÉPARTEMENT DE CHIMIE ORGANIQUE (CO) (34) 

1 DONGO Etienne Professeur Vice-Doyen/FSE/UYI  

2 GHOGOMU TIH Robert Ralph Professeur Dir. IBAF/UDA 

3 
NGOUELA Silvère Augustin Professeur 

Chef de Département 

UDS 

4 NYASSE Barthélemy Professeur En poste 

5 
PEGNYEMB Dieudonné Emmanuel Professeur 

Directeur/ MINESUP/ 

Chef de Département 

6 WANDJI Jean Professeur En poste 

7 Alex de Théodore ATCHADE Maître de Conférences Vice-Doyen / DPSAA 

8 AMBASSA Pantaléon Maître de Conférences En poste 

9 EYONG Kenneth OBEN Maître de Conférences En poste 

10 FOLEFOC Gabriel NGOSONG Maître de Conférences En poste 

11 FOTSO WABO Ghislain Maître de Conférences En poste 

12 KEUMEDJIO Félix Maître de Conférences En poste 

13 KEUMOGNE Marguerite Maître de Conférences En poste 

14 KOUAM Jacques Maître de Conférences En poste 

15 MBAZOA née DJAMA Céline Maître de Conférences En poste 

16 MKOUNGA Pierre Maître de Conférences En poste 

17 MVOT AKAK CARINE Maître de Conférences En poste 

18 NGO MBING Joséphine Maître de Conférences Sous/Direct. MINERESI 

19 NGONO BIKOBO Dominique Serge Maître de Conférences C.E/ MINESUP 

20 NOTE LOUGBOT Olivier Placide Maître de Conférences C.S/ MINESUP 

21 NOUNGOUE TCHAMO Diderot Maître de Conférences En poste 

22 TABOPDA KUATE Turibio Maître de Conférences En poste 

23 TAGATSING FOTSING Maurice Maître de Conférences En poste 

24 TCHOUANKEU Jean-Claude Maître de Conférences Doyen /FS/ UYI 

25 TIH née NGO BILONG E. Anastasie Maître de Conférences En poste 

26 YANKEP Emmanuel Maître de Conférences En poste 

27 ZONDEGOUMBA Ernestine Maître de Conférences En poste 
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28 KAMTO Eutrophe Le Doux Chargé de Cours En poste 

29 NGNINTEDO Dominique Chargé de Cours En poste 

30 NGOMO Orléans Chargée de Cours En poste 

31 OUAHOUO WACHE Blandine M. Chargée de Cours En poste 

32 SIELINOU TEDJON Valérie Chargé de Cours En poste 

33 MESSI Angélique Nicolas Assistant En poste 

34 TSEMEUGNE Joseph Assistant En poste 

6- DÉPARTEMENT D’INFORMATIQUE (IN) (25) 

1 ATSA ETOUNDI Roger Professeur Chef Div.MINESUP 

2 
FOUDA NDJODO Marcel Laurent Professeur 

 Chef Dpt ENS/Chef 

IGA.MINESUP 

3 NDOUNDAM Réné Maître de Conférences En poste 

4 ABESSOLO ALO’O Gislain Chargé de Cours En poste 

5 AMINOU Halidou Chargé de Cours Chef de Département 

6 DJAM Xaviera YOUH - KIMBI Chargé de Cours En Poste 

7 DOMGA KOMGUEM Rodrigue Chargé de Cours En poste 

8 EBELE Serge Alain Chargé de Cours En poste 

9 KOUOKAM KOUOKAM E. A. Chargé de Cours En poste 

10 MELATAGIA YONTA Paulin Chargé de Cours En poste 

11 MONTHE DJIADEU Valery M. Chargé de Cours En poste 

12 MOTO MPONG Serge Alain Chargé de Cours En poste 

13 
OLLE OLLE Daniel  Claude Delort Chargé de Cours 

Directeur adjoint Enset. 

Ebolowa 

14 TAPAMO Hyppolite Chargé de Cours En poste 

15 TINDO Gilbert Chargé de Cours En poste 

16 TSOPZE Norbert Chargé de Cours En poste 

17 WAKU KOUAMOU Jules Chargé de Cours En poste 

18 BAYEM Jacques Narcisse Assistant En poste 

19 EKODECK Stéphane Gaël Raymond Assistant En poste 

20 HAMZA Adamou Assistant En poste 

21 JIOMEKONG AZANZI Fidel Assistant En poste 
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22 MAKEMBE. S . Oswald Assistant En poste 

23 MESSI NGUELE Thomas Assistant En poste 

24 MEYEMDOU Nadège Sylvianne Assistante En poste 
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5 
NKONDOCK. MI. BAHANACK.N. Assistant En poste 

7- DÉPARTEMENT DE MATHÉMATIQUES (MA) (30) 

1 AYISSI Raoult Domingo Professeur Chef de Département 

2 EMVUDU WONO Yves S. Professeur  Inspecteur MINESUP 

3 KIANPI Maurice Maître de Conférences En poste 

4 MBANG Joseph Maître de Conférences En poste 

5 MBEHOU Mohamed Maître de Conférences En poste 

6 MBELE BIDIMA Martin Ledoux Maître de Conférences En poste 

7 NKUIMI JUGNIA Célestin Maître de Conférences En poste 

8 

NOUNDJEU Pierre Maître de Conférences 

Chef service des 

programmes & 

Diplômes/FS/UYI 

9 TCHAPNDA NJABO Sophonie B. Maître de Conférences Directeur/AIMS Rwanda 

10 TCHOUNDJA Edgar Landry Maître de Conférences En poste 

11 AGHOUKENG JIOFACK Jean Gérard Chargé de Cours Chef Cellule MINPLAMAT 

12 CHENDJOU Gilbert Chargé de Cours En poste 

13 DJIADEU NGAHA Michel Chargé de Cours En poste 

14 DOUANLA YONTA Herman Chargé de Cours En poste 

15 FOMEKONG Christophe Chargé de Cours En poste 

16 KIKI Maxime Armand Chargé de Cours En poste 

17 MBAKOP Guy Merlin Chargé de Cours En poste 

18 MENGUE MENGUE David Joe Chargé de Cours En poste 

19 NGUEFACK Bernard Chargé de Cours En poste 

20 NIMPA PEFOUKEU Romain Chargée de Cours En poste 

21 POLA  DOUNDOU Emmanuel Chargé de Cours En poste 

22 TAKAM SOH Patrice Chargé de Cours En poste 

23 TCHANGANG Roger Duclos Chargé de Cours En poste 
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24 TETSADJIO TCHILEPECK M. E. Chargé de Cours En poste 

25 TIAYA TSAGUE N. Anne-Marie Chargée de Cours En poste 

26 BITYE MVONDO Esther Claudine Assistante En poste 

27 MBATAKOU Salomon Joseph Assistant En poste 

28 MBIAKOP Hilaire George Assistant En poste 

29 MEFENZA NOUNTU Thiery Assistant En poste 

30 TCHEUTIA Daniel Duviol Assistant En poste 

8- DÉPARTEMENT DE MICROBIOLOGIE (MIB) (18) 

1 ESSIA NGANG Jean Justin Professeur Chef de Département 

2 NYEGUE Maximilienne Ascension Professeur VICE-DOYEN / DSSE 

3 NWAGA Dieudonné M. Professeur En poste 

4 ASSAM ASSAM Jean Paul Maître de Conférences En poste 

5 BOYOMO ONANA Maître de Conférences En poste 

6 RIWOM Sara Honorine Maître de Conférences En poste 

7 SADO KAMDEM Sylvain Leroy Maître de Conférences En poste 

8 BODA Maurice Chargé de Cours En poste 

9 BOUGNOM Blaise Pascal Chargé de Cours En poste 

10 ESSONO OBOUGOU Germain G. Chargé de Cours En poste 

11 NJIKI BIKOÏ Jacky Chargée de Cours En poste 

12 TCHIKOUA Roger Chargé de Cours En poste 

13 ESSONO Damien Marie Assistant En poste 

14 LAMYE Glory MOH Assistant En poste 

15 MEYIN A EBONG Solange Assistante En poste 

16 NKOUDOU ZE Nardis Assistant En poste 

17 SAKE NGANE Carole Stéphanie Assistante En poste 

18 TOBOLBAÏ Richard Assistant En poste 

9. DEPARTEMENT DE PYSIQUE(PHY) (40) 

1 BEN- BOLIE Germain Hubert Professeur En poste 

2 DJUIDJE KENMOE épouse ALOYEM Professeur En poste 

3 EKOBENA FOUDA Henri Paul Professeur Vice-Recteur. UN 
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4 ESSIMBI ZOBO Bernard Professeur En poste 

5 KOFANE Timoléon Crépin Professeur  En poste 

6 NANA ENGO Serge Guy Professeur En poste 

7 NANA NBENDJO Blaise Professeur En poste 

8 NDJAKA Jean Marie Bienvenu Professeur Chef de Département 

9 NJANDJOCK NOUCK Philippe Professeur En poste 

10 NOUAYOU Robert Professeur En poste 

11 PEMHA Elkana Professeur En poste 

12 TABOD Charles TABOD Professeur  Doyen FS Univ/Bda 

13 TCHAWOUA Clément Professeur En poste 

14 WOAFO Paul Professeur En poste 

15 ZEKENG Serge Sylvain Professeur En poste 

16 BIYA MOTTO Frédéric Maître de Conférences  DG/HYDRO Mekin 

17 BODO Bertrand Maître de Conférences En poste 

18 ENYEGUE A NYAM épse BELINGA Maître de Conférences En poste 

19 EYEBE FOUDA Jean sire Maître de Conférences En poste 

20 FEWO Serge Ibraïd Maître de Conférences En poste 

21 HONA Jacques Maître de Conférences En poste 

22 MBANE BIOUELE César Maître de Conférences En poste 

23 MBINACK Clément Maître de Conférences En poste 

24 NDOP Joseph Maître de Conférences En poste 

25 SAIDOU Maître de Conférences MINRESI 

26 SIEWE SIEWE Martin Maître de Conférences En poste 

27 SIMO Elie Maître de Conférences En poste 

28 VONDOU Derbetini Appolinaire Maître de Conférences En poste 

29 WAKATA née BEYA Annie Maître de Conférences Directeur/ENS/UYI 

30 ABDOURAHIMI Chargé de Cours En poste 

31 CHAMANI Roméo Chargé de Cours En poste 

32 EDONGUE HERVAIS Chargé de Cours En poste 

33 FOUEDJIO David Chargé de Cours Chef Cell. MINADER 
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34 MBONO SAMBA Yves Christian U. Chargé de Cours En poste 

35 MELI’I  Joelle   Larissa Chargée de Cours En poste 

36 MVOGO ALAIN Chargé de Cours  En poste 

37 
OBOUNOU Marcel Chargé de Cours 

 DA/Univ Inter 

Etat/Sangmalima 

38 WOULACHE Rosalie Laure  Chargée de Cours En poste 

39 AYISSI EYEBE Guy François Valérie Assistant En poste 

40 TEYOU NGOUPOU Ariel Assistant En poste 

10- DÉPARTEMENT DE SCIENCES DE LA TERRE (ST) (43) 

1 BITOM Dieudonné Professeur Doyen / FASA / UDs 

2 FOUATEU Rose épse YONGUE Professeur En poste 

3 NDAM NGOUPAYOU Jules-Remy Professeur En poste 

4 NDJIGUI Paul Désiré Professeur Chef de Département 

5 NGOS III Simon Professeur En poste 

6 NKOUMBOU Charles Professeur En poste 

7 NZENTI Jean-Paul Professeur En poste 

8 ABOSSOLO née ANGUE Monique Maître de Conférences Vice-Doyen / DRC  

9 BISSO Dieudonné Maître de Conférences 
Directeur/Projet Barrage 

Memve’ele 

10 EKOMANE Emile Maître de Conférences En poste 

11 GANNO Sylvestre Maître de Conférences En poste 

12 GHOGOMU Richard TANWI Maître de Conférences  CD/Uma 

13 MOUNDI Amidou Maître de Conférences CT/ MINIMDT 

14 NGUEUTCHOUA Gabriel Maître de Conférences CEA/MINRESI 

15 NJILAH Isaac KONFOR Maître de Conférences En poste 

16 NYECK Bruno Maître de Conférences En poste 

17 

ONANA Vincent Laurent Maître de Conférences 

Chef service 

Maintenance & du 

Matériel/UYII 

18 TCHAKOUNTE J. épse NOUMBEM Maître de Conférences Chef.cell / MINRESI 

19 TCHOUANKOUE Jean-Pierre Maître de Conférences En poste 

20 TEMDJIM Robert Maître de Conférences En poste 



 

xiii 

 

21 YENE ATANGANA Joseph Q. Maître de Conférences Chef Div. /MINTP 

22 ZO’O ZAME Philémon Maître de Conférences  DG/ART 

23 ANABA ONANA Achille Basile Chargé de Cours En poste 

24 BEKOA Etienne Chargé de Cours En poste 

25 ELISE SABABA Chargé de Cours En poste 

26 ESSONO Jean Chargé de Cours  En poste 

27 EYONG JOHN TAKEM Chargé de Cours En poste 

28 FUH Calistus Gentry Chargé de Cours Sec. D’Etat/MINMIDT 

29 LAMILEN BILLA Daniel Chargé de Cours En poste 

30 MBESSE CECILE OLIVE Chargée de Cours En poste 

31 MBIDA YEM Chargé de Cours  En poste 

32 METANG Victor Chargé de Cours En poste 

33 MINYEM Dieudonné-Lucien Chargé de Cours  CD/Uma 

34 NGO BELNOUN Rose Noël Chargée de Cours En poste 

35 NGO BIDJECK Louise Marie Chargée de Cours En poste 

36 NOMO NEGUE Emmanuel Chargé de Cours En poste 

37 NTSAMA ATANGANA Jacqueline Chargé  de Cours En poste 

38 TCHAPTCHET TCHATO De P. Chargé de Cours En poste 

39 TEHNA Nathanaël Chargé de Cours En poste 

40 TEMGA Jean Pierre Chargé de Cours En poste 

41 FEUMBA Roger Assistant En poste 

42 MBANGA NYOBE Jules Assistant En poste 
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Répartition chiffrée des Enseignants de la Faculté des Sciences de l’Université de Yaoundé I 

NOMBRE D’ENSEIGNANTS 

DÉPARTEMENT Professeurs Maîtres de 

Conférences 

Chargés de 

Cours 

Assistants Total 

           BCH 8 (01) 14 (10) 13 (05) 3 (02) 38 (18) 

BPA 15 (01) 8 (06) 18 (05) 05 (02) 46 (14) 

BPV 07 (01) 10 (01) 9 (06) 07 (01) 33 (9) 

CI 10 (01) 10 (02) 10 (02) 03 (0) 33 (5) 

CO 6 (0) 21 (05) 05 (02) 02 (0) 34(7) 

IN 2 (0) 1 (0) 14 (01) 08 (01) 25 (2) 

MAT 2 (0) 8 (0) 15 (01) 05 (02) 30 (3) 

MIB 3 (0) 4 (02) 05 (01) 06 (02) 18 (5) 

PHY 15 (0) 14 (02) 09 (03) 02 (0) 40 (5) 

ST 7 (1) 15 (01) 18  (05) 02 (0) 42(7) 

Total 75 (5) 105 (29) 116 (31) 43 (10) 339 (75) 

Soit un total de                                                   339 (75) dont : 

-  Professeurs                                                  75 (5) 
-  Maîtres de Conférences                              105 (29) 
-  Chargés de Cours                                       116 (31) 
-  Assistants                                                   43 (10) 

( ) = Nombre de Femmes                     75 
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Résumé 

L’infection par le virus de l’hépatite E (VHE) représente un problème majeur de Santé 

Publique dans le monde. Le Cameroun est situé dans une zone hyper-endémique mais la 

situation épidémiologique de l’infection par le VHE est encore mal connue. L’objectif 

général de cette étude était de documenter l’épidémiologie de l’infection par le VHE au 

Cameroun. Une étude transversale a été menée chez les personnes vivant avec le VIH, 

femmes enceintes, personnes âgées (>60 ans),  les personnes suspectées de fièvre jaune, les 

porcs et les primates non humains. La recherche des anticorps anti-VHE a été réalisée en 

utilisant les kits commerciaux ELISA. La diversité génétique et la transmission inter-espèces 

ont été réalisées grâce aux techniques de RT-PCR temps réel et nichée, au séquençage et aux 

analyses phylogénétiques. Sur un total de 903 échantillons humains (450 personnes âgées de 

plus de 60 ans, 183 femmes enceintes et 270 patients vivant avec le VIH), 31,3% (283/903) 

étaient positifs pour au moins l'un des marqueurs sérologiques. Chez les personnes âgées, 

39,8% (179/450) étaient positifs aux IgM anti-VHE et 10,2% (46/450) aux IgG anti-VHE. 

Chez les femmes enceintes, 14,7% (27/183) étaient positifs aux IgM anti-VHE et 4,9% 

(9/183) aux IgG anti-VHE. Au sein des personnes vivant avec le VIH,  9,3% (25/270) et 

10,7% (29/270) étaient positifs aux IgM et IgG anti‐VHE, respectivement. Un taux de 

détection d’ARN par RT-PCR temps réel de 19,1% (22/115) a été observé. Les analyses 

phylogénétiques ont permis d’identifier chez les personnes suspectées de fièvre jaune, le 

génotype 1, sous-type 1e et le génotype 3, sous-type 3f. Chez les porcs, 32,52% (200/615) 

étaient positifs aux IgM anti-VHE et 21,3% (131/615) aux IgG anti-VHE. L’ARN du VHE a 

été amplifié par RT-PCR nichée chez 5,9% (8/136) des porcs IgM anti-VHE positifs. Les 

analyses phylogénétiques avaient permis d’identifier le génotype 3 chez les porcs. Chez les 

primates non humains,  5,2% (9/172) et 2,3% (4/172) étaient positifs aux IgG IgM anti‐VHE, 

respectivement. L’ARN du VHE n’a pas été détecté dans les échantillons de PNH. Les 

analyses phylogénétiques comparant les séquences porcines et humaines ont permis de 

suggérer une possibilité de transmission zoonotique du VHE. Nos résultats apportent de 

nouvelles données sur la situation épidémiologique de l’infection par le VHE au Cameroun. 

Mots clés : Virus de l’hépatite E, diversité génétique, séroprévalence, transmission inter-

espèces, Cameroun. 
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Abstract 

Hepatitis E virus (HEV) infection is a major public health problem worldwide. 

Cameroon is located in a hyper-endemic region but the epidemiological situation of HEV 

infection is still poorly known. The overall objective of this study was to document the 

epidemiology of HEV infection in Cameroon. A cross-sectional study was conducted in 

people living with HIV, pregnant women, elderly people (>60 years old), people suspected of 

yellow fever, pigs and non-human primates. The search for anti-HEV antibodies was carried 

out using commercial ELISA kits. Genetic diversity and inter-species transmission were 

achieved using real-time and nested RT-PCR techniques, sequencing and phylogenetic 

analyses. Of a total of 903 human samples (450 people aged over 60, 183 pregnant women 

and 270 patients living with HIV), 31.3% (283/903) were positive for at least one of the 

serological markers. In the elderly, 39.8% (179/450) were positive for anti-HEV IgM and 

10.2% (46/450) for anti-HEV IgG. In pregnant women, 14.7% (27/183) were positive for 

anti-HEV IgM and 4.9% (9/183) for anti-HEV IgG. Among people living with HIV, 9.3% 

(25/270) and 10.7% (29/270) were anti‐HEV IgM and IgG positive, respectively. A real-time 

RT-PCR RNA detection rate of 19.1% (22/115) was observed. Phylogenetic analyzes have 

identified in people suspected of yellow fever, genotype 1, subtype 1e and genotype 3, 

subtype 3f. In animals, 32.52% (200/615) of pigs were positive for anti-HEV IgM and 21.3% 

(131/615) for anti-HEV IgG. HEV RNA was amplified by nested RT-PCR in 5.9% (8/136) of 

anti-HEV IgM positive pigs. Phylogenetic analyzes had identified genotype 3 in pigs. Among 

NHPs, 5.2% (9/172) and 2.3% (4/172) were positive for anti‐HEV IgG IgM, respectively. 

HEV RNA was not detected in non-human primate samples. Phylogenetic analyzes 

comparing porcine and human sequences suggested the possibility of zoonotic transmission 

of HEV. Our results provide new data on the epidemiological situation of HEV infection in 

Cameroon. 

Keywords: Hepatitis E virus, genetic diversity, seroprevalence, inter-species transmission, 

Cameroon. 
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Les hépatites virales constituent un problème de santé mondial, en particulier 

l’hépatite virale E dont l’agent causal est le virus de l’hépatite E (VHE) (Kamar et al., 2012). 

Selon l’Organisation mondiale de la santé (OMS), le nombre annuel de cas symptomatiques 

est estimé à plus de 3 millions et le nombre de décès à environ 70000 par ans (Rein et al., 

2012).  

Le VHE est un virus à ARN appartenant à la famille des Hepeviridae qui contient 

plusieurs espèces réparties en deux genres : Orthohepevirus avec quatre espèces 

(Orthohepevirus A – D) et Piscihepevirus avec une espèce (Piscihepevirus A) (Spahr et al., 

2017). Les souches qui infectent les humains appartiennent à l’espèce Orthohepevirus A qui 

contient 8 génotypes (1-8) (Sridhar et al., 2017). 

L’infection par le VHE est généralement spontanément résolutive, mais des formes 

fulminantes peuvent survenir chez les personnes à risque que sont les personnes âgées, les 

femmes enceintes, les patients présentant une maladie hépatique préexistante ou les 

personnes immunodéprimées. Le taux de létalité dans la population générale varie entre 1-4% 

mais peut atteindre 30% chez les femmes enceintes (Marano et al., 2015).   

Plusieurs voies de transmission du VHE ont été identifiées dont les plus documentées 

sont : la transmission par la consommation d'eau contaminée et la transmission par ingestion 

de viande d'animaux infectés. Dans les pays à ressources limitées, les génotypes 1 et 2 du 

VHE, responsable des épidémies sont transmis principalement par la consommation d’eau 

contaminée par le VHE tandis que dans les pays développés, les génotypes 3 et 4 

responsables des cas sporadiques, sont transmis principalement par la consommation de la 

viande de certains animaux contaminés.  

L’hépatite virale E est hyper-endémique dans de nombreux pays en développement 

comme l'Inde, le Bangladesh, la Chine, le Soudan et de nombreux autres pays africains où 

d'importantes épidémies d'origine hydrique sont connues (Kim et al., 2014). Dans les pays 

développés, l'hépatite E est considérée comme une maladie émergente avec des cas 

sporadiques signalés dans de nombreux pays (Navaneethan et al., 2008). 

Une revue publiée en 2014 montre que plus d’une dizaine d’épidémies dues au VHE a 

déjà frappé l’Afrique depuis la découverte de ce virus et certaines de ces épidémies sont 

restées sans explications claires sur leurs origines. Cette même revue montre que les données 

sur la séroprévalence chez les humains proviennent de 35 études menées dans 13 pays avec 

les prévalences qui varient en fonction des pays (Kim et al., 2014). Cette étude montre en 

plus des génotypes 1 et 2, la présence du génotype 3 chez les humains (Kim et al., 2014). La 
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présence de ce génotype chez les humains laisse penser à une autre voie de transmission 

(transmission zoonotique)  autre que celle connue (transmission oro-fécale) en Afrique. 

Les études sur la circulation du VHE chez les animaux en Afrique ne sont pas 

communément rapportées. Ce scénario n'est  pas dû à l'absence du virus chez les animaux en 

Afrique mais à un manque d’activités de surveillance (Owolodun et al., 2014). Néanmoins, 

les porcs domestiques sont reconnus comme étant des réservoirs de VHE en Afrique à travers 

quelques études disparates qui ont mis en évidence la circulation du génotype 3.  

La situation épidémiologique de l’infection par le VHE au Cameroun n’est pas bien 

définie. Elle fait l’objet de nombreuses controverses entre les études. En effet, l’Organisation 

Mondiale de la Santé et le Centre de Contrôle et de Prévention des Maladies (En anglais 

Center for Disease Control and Prevention, CDC) classent l’Afrique sub-saharienne parmi les 

régions hyper-endémiques. La revue publiée par Ruggeri et al. (2013) confirme cette position 

en montrant que le VHE est hyper-endémique au Tchad et en République Centrafricaine, 

pays voisins du Cameroun mais classe ce dernier parmi les pays non endémique. Une autre 

revue publiée par Kim et al. (2014) confirme bien l’hyper-endémicité du VHE dans cette 

région d’Afrique mais situe le Cameroun plutôt parmi les pays où la situation 

épidémiologique  est encore inconnue. En parcourant ces études, il en ressort que cette 

difficulté à situer épidémiologiquement le Cameroun résulte du fait de l’absence ou de 

l’insuffisance des données au Cameroun. En effet, seulement trois études dont une chez les 

porcs et deux chez les humains sont disponibles au Cameroun. Ces études bien qu’étant 

insuffisantes, montrent d’une part la présence du génotype 3 du VHE chez les porcs et d’autre 

part une prévalence élevée des anticorps anti-VHE chez les humains (de Paula et al., 2013 ; 

Demanou et al., 2013 ; Feldt et al., 2013).  Ces données laissent penser à une sous-estimation  

du fardeau de l’infection par le VHE au Cameroun. A l’exception d’une seule étude menée 

chez les personnes vivant avec le VIH, aucune étude chez d’autres personnes à risque de 

développer les formes graves ou fulminantes de l’infection par le VHE que sont les femmes 

enceintes et les personnes âgées n’est disponible. Aucune étude moléculaire sur le VHE chez 

les humains n’a été réalisée pour caractériser les génotypes qui y circulent. Le Cameroun 

héberge des espèces animales (porcs, primates non humains etc...) reconnues comme 

réservoirs du VHE à travers le monde mais seule une étude menée chez les porcs est 

disponible (de Paula et al., 2013). Cette étude  montre une circulation du génotype 3 chez les 

porcs qui est responsable de la zoonose dans les pays développés, ce qui laisse penser à une 

possibilité transmission zoonotique du VHE au Cameroun.  
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Au regard de toutes ces observations, la question de recherche suivante a été dégagée : 

- Quelle est la situation épidémiologique réelle de l’infection par le virus de l’hépatite 

E au Cameroun? 

Cette question de recherche nous a permis d’émettre les hypothèses suivantes :  

 - Le VHE circulerait au sein des populations animales et humaines camerounaises de 

manière endémique au regard de sa situation géographique en zone d’endémicité pour ce 

virus ;  

- Plusieurs génotypes du VHE circuleraient dans les populations animales et humaines 

au regard des précédentes études réalisées dans les pays voisins tels que le Nigeria, la 

République Centrafricaine et le Tchad ;  

- Il existerait une possibilité de transmission zoonotique du VHE entre les populations 

animales et humaines comme c’est le cas dans les pays développés. 

 

C’est ainsi que nous avons fixé pour objectif général de cette étude de documenter 

l’épidémiologie de l’infection par le VHE au Cameroun.  

Plus spécifiquement, il s’est agit de : 

- Déterminer la séroprévalence du VHE d’une part chez les personnes à risque  

(femmes enceintes, personnes âgées, personnes vivant avec le VIH), d’autre part chez les 

potentiels réservoirs du VHE (primates non humains, porcs) ;  

- Réaliser la caractérisation génétique  des souches de VHE qui circulent dans ces 

populations;  

- Evaluer la possibilité de transmission inter-espèces du VHE entre les humains et 

animaux au Cameroun. 

. 
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I.1. Généralités sur le virus de l’hépatite E  

I.1.1. Historique de la découverte du virus de l’hépatite E 

Les premiers agents viraux responsables des grandes épidémies au 19
ème

 siècle ont été 

identifiés dans les années 1970 et furent nommés virus de l’hépatite A (VHA) et virus de 

l’hépatite B (VHB) (MacCallum, 1972). L’existence de l’agent causal d’une autre forme 

d’hépatite virale non A, non B a été postulée pour la première fois en 1980 suite à une 

épidémie qui s’est déroulée en Inde en 1978. La confirmation de l’existence de ce nouvel 

agent fut apportée en 1983 par Balayan qui après avoir ingéré des extraits de selles de 

patients déjà immunisés contre l’hépatite A mais présentant une hépatite, développa une 

hépatite clinique au bout de 36 jours. Le recueil de ses selles permit de mettre en évidence 

des particules qui agglutinaient avec les sérums de patients convalescents ayant eu une 

hépatite non A, non B. A l’inverse, aucune agglutination n’était observée avec les sérums de 

patients ayant eu une hépatite A ou B (Balayan et al., 1983).  Une partie de l’ADN 

complémentaire de ce nouvel agent a été isolé en 1990 par l’équipe de Reyes (Reyes et al., 

1990). Cette découverte a rapidement été suivie par le séquençage du génome complet des 

souches isolées en Asie et au Mexique (Huang et al., 1992 ; Tam et al., 1991). C’est à ce 

moment que le virus a été baptisé virus de l’hépatite E. Par la suite, un test de détection des 

anticorps dirigés contre le virus de l’hépatite E fut développé (Dawson et al., 1992). 

Des études rétrospectives ont montré que la première épidémie d’hépatite virale E 

d’origine hydrique était survenue dans les années 1955-1956 en Inde (Viswanathan, 2013). 

D’autres études ont montré que le VHE a été principalement lié aux épidémies humaines dans 

certains pays asiatiques (Purcell et al., 2008). Au cours de ces différentes épidémies, la 

principale voie de transmission rapportée était essentiellement féco-orale par consommation 

de l’eau contaminée par des déchets humains (Teshale et al., 2010). La transmission 

zoonotique du VHE a été pour la première fois évoquée en 1997 aux USA, avec 

l’identification de VHE isolé du porc (Meng et al., 1997).  En Afrique, la première épidémie 

documentée s'est probablement produite en 1950 en Tunisie et depuis que les tests de 

diagnostic du VHE sont devenus disponibles dans les années 1980, de nombreuses épidémies 

ont été rapportées (Kim et al., 2014). 
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I.1.2. Organisation génomique du virus de l’hépatite E 

Le VHE est un virus non enveloppé, sphérique, à capside de symétrie icosaédrique 

d’environ 32-34 nm de diamètre (Figures 1 et 2). Le génome est un ARN  monocaténaire de 

7200 nucléotides et de polarité positive. Il possède une queue polyadénylée en 3’ et une 

coiffe guanidine 7-méthyle (m7G) en 5’. Les extrémités 3’ et 5’ sont non codantes (Reyes et 

al., 1990 ; Tam et al., 1991). La partie codante du génome du VHE est divisée en trois cadres 

de lecture ouverts (Open Reading Frames : ORF) partiellement chevauchantes appelées : 

ORF1, ORF2 et ORF3 (Figure 3). Avec une taille approximative de 5kb, l’ORF1 est situé à 

l’extrémité 5’ et code une polyprotéine non structurale d’environ 1693 acides aminés. ORF2, 

d’environ 2kb, code la protéine de capside de 660 acides aminés. Enfin, ORF3 d’une région 

d’environ 350 pb code une protéine de 113 acides aminés dont la fonction exacte doit être 

déterminée (Holla et al., 2013).  

                 

Figure 1 : Morphologie du VHE obtenue par reconstitution informatique (Xing et al., 2008). 

 

Figure 2 : Image en microscopie électronique du VHE chez un patient humain (D’après les 

données du CDC, 2014) 

La figure 3 ci-après illustre ainsi l’organisation générale du génome du VHE. 
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Figure 3 : Organisation du génome du VHE (Purcell et al., 2008). 

7mG : coiffe ; MT : méthyltransférase ; Y : domaine Y ; Pro : cystéine protéase ; PPR : région riche en proline ; 

X : domaine X ou macro domaine; Hel : hélicase ; Pol : ARN polymérase dépendante de l’ARN ; polyA : queue 

polyadénylée ; NC : région non codante. 

 

I.1.3. Les protéines virales et leurs fonctions 

Les trois ORF du génome du VHE codent pour trois protéines : pORF1, pORF2 et 

pORF3. 

 

I.1.3.1. Protéine pORF1 

C’est une polyprotéine non structurale de 1693 acides aminés comportant plusieurs 

domaines (Koonin et al., 1992). Les activités enzymatiques correspondant à ces domaines (à 

partir de l’extrémité N-terminale) sont : méthyltransférase, cystéine protéase similaire à la 

papaïne, hélicase, ARN polymérase dépendante de l’ARN. D’autres domaines ont été 

identifiés par analogie à ceux retrouvés chez les virus à ARN+ de plantes ou d’animaux : le 

domaine Y, le domaine X désormais appelé macro domaine et une région riche en proline 

(PPR).  La méthyltransférase catalyse le coiffage en 5’ de l’ARN génomique et 

subgénomique par une 7-méthylguanosine (Koonin et al., 1992). La cystéine protéase 

similaire à la papaïne est généralement impliquée dans le clivage de la polyprotéine virale 

(Gorbalenya et al., 1991). Cette protéine est capable d’interférer avec les défenses antivirales 

de la cellule infectée (Karpe et al., 2011). L’hélicase est une protéine essentielle pour la 

réplication virale en participant à la séparation des ARN doubles brins et en déroulant les 

structures secondaires (Kadare et al., 1997). L’hélicase semble également posséder une 

activité 5’ triphosphatase. L’ARN polymérase dépendante de l’ARN (RdRp) est une enzyme 



 

9 

 

indispensable à la réplication du génome des virus à ARN (Fry et al., 1992). Aucune fonction 

n’est actuellement prêtée au domaine Y. Le domaine X intervient dans le métabolisme de 

l’ADP-ribose en hydrolysant l’ADP-ribose-1’-phosphate (Aguiar et al., 2005). Il pourrait 

donc jouer un rôle dans la réplication virale et/ou la transcription (Egloff et al., 2006). Il 

s’associe également à la poly (ADP-ribose) polymérase-1 (PARP-1) (Snijder et al., 2003), 

suggérant un rôle dans l’apoptose cellulaire. La région riche en proline (PPR), également 

appelée région hypervariable, pourrait jouer un rôle dans la réplication virale, notamment au 

niveau de l’adaptation du virus (Pudupakam et al., 2011).  

 

I.1.3.2. Protéine pORF2 

La protéine codée par le gène ORF2, la protéine de capside virale de 660 acides 

aminés est située à l’extrémité 3’ du génome. Elle joue un rôle dans la fixation et l’entrée du 

virus dans la cellule hôte puis dans l’encapsidation du génome viral et l’assemblage de la 

particule virale (Surjit et al., 2004). L’extrémité N-terminale de la protéine de capside 

possède un motif d’adressage au réticulum endoplasmique où la protéine subit des N-

glycosylations sur les résidus asparagines en positions 137, 310 et 562 (Zafrullah et al., 

1999). La structure cristallographique de la protéine de capside peut être regroupée en trois 

domaines : le domaine S (Shell) constitue la coque du virus, le domaine M (Middle) est le 

domaine intermédiaire, enfin le domaine P (Protruding) est la partie saillante. 

Expérimentalement, il a été démontré que les protéines obtenues à partir de p-ORF2 tronquée 

à son extrémité N terminale ont la capacité de former des particules pseudo-virales (VLPs) 

qui induisent de forts titres d’anticorps neutralisants et ont servi de source antigénique pour 

un candidat vaccin (Zhu et al., 2010). 

 

I.1.3.3. Protéine pORF3 

Le gène ORF3 code une petite phosphoprotéine immunogène de 113 à 123 acides 

aminés, très variable selon les virus et dont la fonction exacte doit être déterminée. Ce gène 

chevauche l’ORF1 d’un seul nucléotide et partage la majorité du reste de la séquence avec 

l’ORF2. Dans des cellules de mammifères, cette protéine est localisée au niveau endosomal 

et au niveau des microtubules. Son implication dans les fonctions régulatrice de la réplication 

virale, l’assemblage de la nucléocapside ou la sortie des particules virales de la cellule hôte a 
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été suggérée (Emerson et al., 2010). Elle serait impliquée dans le bourgeonnement des virions 

à la surface des cellules infectées en s’associant aux lipides et favorisant la survie et la 

prolifération cellulaire (Emerson et al., 2010 ; Moin et al., 2007). 

 

I.1.4. Taxonomie du virus de l’hépatite E 

La classification du virus de l’hépatite E depuis sa découverte a suscité de nombreuses 

controverses, discussions et modifications. Lorsque l'hépatite E a été décrite pour la première 

fois lors d’une épidémie transmise par voie entérique à New Delhi en 1955, suite à une 

contamination fécale de l'eau potable, l'agent causal encore appelé « agent responsable 

d’hépatites non-A, non-B, non-C» était présumé être de la famille des Picornaviridae tout 

comme le Virus de l’Hépatite A (VHA) (Balayan et al., 1983 ; Viswanathan, 2013).  Des 

études subséquentes sur des particules de virus ont révélé qu'il ressemblait plus à un 

Calicivirus, mais une fois que la séquence complète du génome a été obtenue (Tam et al., 

1991 ; Tsega et al., 1992), le virus a été réassigné au genre Hepatitis E-like viruses, rebaptisé 

Hepevirus en 2004 (Fauquet et al., 2005), et placé en 2009 dans la famille des Hepeviridae. 

Une autre classification du VHE a été proposée en 2014 et classe le VHE dans la famille des 

Hepeviridae qui comprend deux genres: Orthohepevirus et Piscihepevirus (Smith et al., 

2014). Le genre Orthohepevirus est divisé en quatre espèces (Orthohepevirus A-D) (Mirazo 

et al., 2018 ; Spahr et al., 2017).  

 

I.1.5. Diversités génétiques et réservoirs du virus de l’hépatite E 

Les souches de VHE infectant les humains et les animaux réservoirs appartiennent à 

l’espèce Orthohepevirus A et sont classées en 8 génotypes (génotype 1-8) (Mirazo et al., 

2018). Ces 8 génotypes se différencient par leur répartition géographique et leur spectre 

d’hôtes. Les génotypes 1 et 2 sont détectés chez les humains lors d’épidémies ou de cas 

sporadiques dans des régions où le VHE est connu pour être endémique (Aggarwal, 2011). Le 

génotype 1, dont la souche prototype est la souche Burma isolée au Myanmar se retrouve en 

Asie, Afrique et Mexique. Le génotype 2 dont sa souche prototype est la souche Mexico, est 

retrouvé au Mexique mais aussi dans quelques pays d’Afrique (Nigeria, Namibie, République 
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Centrafricaine, Tchad) (Aggarwal, 2011). Ces deux génotypes sont considérés comme 

strictement humains. Le génotype 3 est caractérisé chez les humains, les porcs domestiques, 

les sangliers, la mangouste, le lapin et le cerf. Le génotype 3 est largement distribué en 

Europe, en Afrique, en Amérique du Nord et du Sud et en Asie du Nord-Est et du Sud-Est 

(Smith et al., 2018). Le génotype 4 est présent chez les humains, les porcs et les sangliers 

(Song et al., 2014). Il a été isolé sporadiquement en Asie et en Europe (Aggarwal, 2011). Les 

porcs d’élevage et les sangliers constituent les principaux réservoirs animaux des génotypes 3 

et 4 dans le monde (Johne et al., 2014 ; Meng, 2010). La grande identité génétique des 

souches isolées chez l’homme et l’animal a fait suspecter une transmission zoonotique. Les 

génotypes 5 et 6 sont isolés chez les sangliers (Takahashi et al., 2014). Le génotype 5 a été 

identifié au Japon, en Allemagne, Italie, Espagne, Australie et Hongrie tandis que le génotype 

6 est rapporté au Japon. Le génotype 7 est obtenu à partir des dromadaires au Moyen-Orient 

bien qu'une étude ait signalé sa présence chez les humains (Lee et al., 2016 ; Woo et al., 

2014). Le génotype 8 a été récemment signalé chez des chameaux de Bactriane en Chine 

(Woo et al., 2016). De nombreux sous-types ont été décrits au sein des quatre génotypes 

majeurs (génotype1–4) qui sont pathogènes à l’homme (Lu et al., 2006): 5 pour le génotype 1 

(1a-1e), 2 pour le génotype 2 (2a et 2b), 10 pour le génotype 3 (3a-3j) et 7 pour le génotype 4 

(4a-4g) (Lu et al., 2006).  

Orthohepevirus B contient 4 génotypes (VHE aviaire  I-IV) détectés  chez les oiseaux 

domestiques aux USA, en Hongrie, en Chine, en Corée et en Australie (Spahr et al., 2017). 

Orthohepevirus C comprend deux génotypes détectés principalement chez les rats (VHE-C1) 

et certains carnivores à l’instar du Furet, vison et renard (VHE-C2) au Pays-Bas (Spahr et al., 

2017). Orthohepevirus D contient des souches qui ont été détectées chez plusieurs espèces de 

chauves-souris dans plusieurs pays du monde (Spahr et al., 2017). Le genre Piscihepevirus 

contient seulement une seule espèce (Piscihepevirus A), qui a été identifiée  chez la truite 

fardée et les espèces apparentées aux USA (Figure 5) (Spahr et al., 2017). 

En outre, les anticorps anti-VHE ont été détectés chez d'autres espèces animales à 

savoir les rongeurs sauvages, le chat, le chien, la vache, le mouton, la chèvre, les oiseaux, le 

cheval et les primates non-humains (Arankalle et al., 2001 ; Caballero-Gomez et al., 2019 ; 

Li et al., 2006 ; Mochizuki et al., 2006 ; Peralta et al., 2009 ; Zhang et al., 2008). Ces 

animaux sont susceptibles d’abriter de nouvelles espèces de VHE et par conséquent d’élargir 

la gamme d’hôtes naturels du VHE (Meng, 2013). 
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Figure 4 : Classification taxonomique du VHE (Smith et al., 2014).  

 

           

Figure 5 : Photos de quelques réservoirs animaux du VHE (Marulier, 2009). 
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I.1.6. Multiplication du virus de l’hépatite E 

En raison de l'absence de systèmes de cultures cellulaires efficaces et de modèles in 

vivo sur petits animaux, les connaissances actuelles sur la réplication du VHE sont  déduites 

par analogies avec les autres virus à ARN de polarité positive (Ahmad et al., 2011). Les 

principales cellules cibles de la réplication du virus sont les hépatocytes. Cependant, des 

preuves de réplication extra-hépatique du VHE ont été rapportées chez des singes rhésus. 

Dans le modèle porcin infecté par le VHE, les sites extra-hépatiques incluent l'intestin grêle, 

la rate, les ganglions lymphatiques, le côlon et les monocytes du sang périphérique (Chandra 

et al., 2008 ; Williams et al., 2001). 

Les principales étapes de réplication virale sont présentées sur la figure 4. 

L’attachement du virus aux cellules permissives se fait par un récepteur non caractérisé à la 

surface des hépatocytes. D’après les études récentes, certaines lignées cellulaires du foie 

(PLC/PRF/5; HepaRG, etc.), du poumon (A549) et d’embryon (PCMB19) se sont avérées 

permissives à l'infection par le VHE avec peu d’informations spécifiques au cycle cellulaire 

(Okamoto, 2013 ; Rogee et al., 2013 ; Tanaka et al., 2007). Jusqu’à nos jours, aucun 

récepteur cellulaire n’a encore été identifié. Toutefois, les héparane-sulfate protéoglycanes 

(HSPGs) semblent servir de récepteurs pour la fixation de la capside virale  (Kalia et al., 

2009). Une étude récente suggère que l’entrée du VHE serait clathrine-dépendante (Kapur et 

al., 2012). Le trafic cellulaire suivant l’entrée du virus est peu connu.  La protéine de choc 

thermique HSP90 (Heat-Shock Protein 90) et la tubuline pourraient être impliquées dans 

l’entrée du virus dans la cellule (Zheng et al., 2010). La localisation ainsi que les mécanismes 

aboutissant à la décapsidation de l’ARN dans le cytoplasme sont inconnus. 

Une fois l’ARN viral libéré dans le cytosol de la cellule, l’ARN génomique est traduit 

en polyprotéine non structurale codée par le gène ORF1. Cette protéine est ensuite clivée en 

unités fonctionnelles ayant des activités méthyltransférase (MeT), protéase (PR) ou papain-

like cystéine protéase, hélicase (Hel) et ARN polymérase ARN dépendante (RdRp). La 

réplicase peut ensuite utiliser l’ARN positif pour synthétiser l’ARN négatif, l’intermédiaire 

réplicatif. Le brin d’ARN négatif, par analogie aux Alphavirus, sert vraisemblablement de 

matrice pour la synthèse d’ARN génomique et subgénomique. Ainsi, l’intermédiaire d’ARN 

négatif servirait de modèle pour la synthèse de copies supplémentaires d’ARN génomique 

positif, autant que de l’ARN subgénomique positif. En fait, cette séquence-jonction joue le 
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rôle d’un promoteur interne pour la synthèse de l’ARN subgénomique et pour la transcription 

de la région structurale de l’ARN. In vitro, un système de réplication a montré que l’ARN 

subgénomique est traduit en protéines structurales à partir du gène ORF2 et du gène ORF3 

(Graff et al., 2006). Celles-ci s’assemblent pour former la capside et englober les ARN 

génomiques positifs pour former les virions. Cependant, la manière dont les virions atteignent 

le sang ou la bile est encore inconnu (Panda et al., 2007). 

        

       Figure 6 : Schéma du cycle de réplication du VHE (Ahmad et al., 2011). 

 

I.1.7. Propriétés physico-chimiques du virus de l’hépatite E 

Le VHE est relativement résistant dans le milieu extérieur comme tous les virus 

entériques non enveloppés. De par sa transmission oro-fécale, il peut résister à l’acidité 

gastrique et aux sels biliaires pour survivre dans le milieu intestinal et est détecté dans les 

eaux usées. Ce pendant, il est sensible à la chaleur (autoclavage à 120°C), aux désinfectants 

habituellement utilisés dans l’inactivation des virus entériques (hypochlorite de sodium pour 
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le traitement de l’eau, glutaraldéhyde pour la désinfection des surfaces) malgré une baisse 

significative de leurs efficacités en présence de matières organiques. La température de 

conservation du virus recommandée est de -80°C sachant qu’il a pu être détecté sur des 

échantillons conservés à -20°C après plus de 10 ans (Panda et al., 2007). 

 

I.1.8. Physiopathologie de l’infection par le virus de l’hépatite E 

I.1.8.1. Réponse immune au stade aigu de l’hépatite E 

I.1.8.1.1. Réponse immunitaire innée 

Lors d’une hépatite E aiguë, il a été démontré que le nombre de cellules NK présentes 

dans le sang périphérique était diminué par rapport au nombre observé chez des témoins 

sains. La plupart des NK exprimaient les CD69+ qui sont les marqueurs d’activation. Le 

recrutement des NK au niveau hépatique pourrait expliquer leur nombre plus faible en 

périphérie (Srivastava et al., 2008). L’interleukine (IL)-1 et la chaîne  du récepteur à l’IL-2 

(IL-2R) présentent des concentrations sériques plus élevées lors de la phase inflammatoire 

chez les patients ayant une hépatite E aiguë, suggérant leur implication dans la pathogénèse 

(Tripathy et al., 2012). Chez les patients greffés rénaux infectés par le VHE, il a été suggéré 

qu’une expression plus importante des gènes stimulés par les interférons de type I pourrait 

favoriser la persistance du VHE en induisant un état réfractaire à la voie de signalisation 

médiée par les interférons de type I (Moal et al., 2013). In vitro, il a été prouvé que le VHE 

est plus sensible à la réponse induite par l’IFN-α et que la réponse adaptative joue un rôle 

moins important pour l’élimination du virus. La plus faible expression des gènes 

normalement exprimés lors de la réponse adaptative vient appuyer cette hypothèse. 

Cependant, le VHE a su développer des mécanismes pour supprimer les voies de 

signalisation de l’IFN-α (Dong et al., 2012). 

 

I.1.8.1.2. Réponse immunitaire adaptative 

I.1.8.1.2.1. Réponse humorale 

La réponse humorale anti-VHE est détectable dès l’apparition des symptômes. Les 

IgM apparaissent précocement au début de la maladie (Favorov et al., 1992). Les IgG sont 
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détectées peu de temps après les IgM. Leur titre augmente lors de la phase aiguë et de la 

convalescence. Les anticorps sécrétés sont dirigés contre les protéines codées par ORF1, la 

protéine de capside codée par ORF2 et la protéine codée par ORF3 (Kaur et al., 1992 ; Li et 

al., 2005 ; Osterman et al., 2012 ; Schofield et al., 2000 ; Zhou et al., 2005). Plusieurs études 

montrent que la protéine de capside contient des épitopes neutralisants (Schofield et al., 2000 

; Zhou et al., 2005). 

 

I.1.8.1.2.2. Réponse cellulaire 

La réponse cellulaire anti-VHE est probablement impliquée dans le contrôle de 

l’infection par le VHE comme c’est le cas lors des infections par le virus de l’hépatite B et 

l’hépatite C (Guidotti et al., 2006). Le profil d’expression des gènes des cellules T de patients 

ayant une hépatite E aiguë a montré une augmentation d’expression des intégrines et des 

récepteurs d’adressage à la surface des CD8+. Ces cellules étaient également plus activées 

que celles issues de patients sains ou de patients rétablis. Ces éléments suggèrent que les 

cellules T détectables dans le sang périphérique sont adressées au site primaire de l’infection 

pour assurer leurs fonctions effectrices (TrehanPati et al., 2011). Le recrutement hépatique 

des lymphocytes T CD8+ lors d’une hépatite E aiguë a été montré par l’étude de biopsies de 

foie de patients infectés (Prabhu et al., 2011). Ainsi, la réponse immune à médiation 

cellulaire apparaît primordiale pour l’éradication du virus. Chez les patients 

immunodéprimés, l’altération de cette réponse T conduit à la persistance du VHE. Le blocage 

des récepteurs inhibiteurs PD-1 et/ou CTLA-4 permet de rétablir une réponse T efficace 

(Suneetha et al., 2012). Enfin, le virus de l’hépatite E n’étant pas cytolytique, l’atteinte 

hépatique pourrait être liée à la réponse immunitaire comme cela a été montré pour d’autres 

virus des hépatites (Bertoletti et al., 1991 ; Tanaka et al., 2007). 

Lors d’une hépatite E aiguë, la proportion de cellules CD4+ augmente en périphérie. 

Il pourrait donc s’agir de cellules NK ou de lymphocytes T régulateurs (T reg) (Srivastava et 

al., 2007). In vitro, la stimulation des PBMC par des peptides dérivant d’ORF2 est capable 

d’induire la sécrétion d’IFN-, suggérant que la population CD4+ pourrait effectivement 

correspondre aux NK. Cependant, cette étude n’exclut pas l’expansion de la population T reg 

étant donné que la sécrétion d’IL-10 n’a pas été étudiée (Srivastava et al., 2007). L’expansion 
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de la population T régulatrice CD4+ CD25+ FoxP3+ dans le sang périphérique a récemment 

été montrée lors d’une hépatite E aiguë (Bertoletti et al., 1991).  

 

I.1.8.2. Réponse immune au stade fulminant de l’hépatite E 

Dans le cas d’une hépatite E fulminante, les taux sériques d’anticorps anti-VHE sont 

plus élevés que ceux observés lors d’une hépatite E non compliquée (Saravanabalaji et al., 

2009). Une plus grande fréquence de cellules T CD4+ a été retrouvée dans le foie de patients 

présentant une hépatite fulminante. La présence de cellules T CD8+ a également été 

retrouvée (Aggarwal, 2011 ; Prabhu et al., 2011). La stimulation des PBMC par des peptides 

dérivant d’ORF2 et ORF3 conduit à une plus forte prolifération de la population 

lymphocytaire B chez les patients présentant une hépatite fulminante comparativement aux 

patients ayant une hépatite E aiguë non compliquée. Une faible sécrétion d’IFN-γ et de TNF-

α chez ces patients est également retrouvée (Srivastava et al., 2011). Lors du suivi d’une 

hépatite fulminante, une plus forte sécrétion d’IFN-γ et d’IL-12 par les PBMC stimulés est 

associée à la survie à l’hépatite fulminante (Saravanabalaji et al., 2009). Ainsi, une réponse 

de type Th2 associée à des taux faibles d’IFN-γ semblent favoriser l’apparition d’une hépatite 

fulminante et le décès du patient. 

A côté des facteurs immunologiques, des facteurs virologiques et des facteurs liés à 

l’hôte pourraient également intervenir. La grossesse, l’âge, un contexte d’immunodépression 

et le génotype sont mis communément en avant (Okamoto, 2007 ; Pavio et al., 2010). Lors 

d’une hépatite E chez la femme enceinte, il a été montré que des mutations dans les gènes des 

récepteurs à la progestérone, une expression réduite de ces récepteurs ainsi que du facteur 

bloquant induit par la progestérone et un rapport IL-12/IL-10 plus élevé étaient associés à une 

issue plus péjorative de la grossesse (Bose et al., 2011).  Des charges virales plus élevées sont 

retrouvées chez les femmes enceintes présentant une hépatite fulminante comparativement 

aux femmes enceintes présentant une hépatite E non compliquée. Les virus isolés appartenant 

tous au génotype 1, l’influence du génotype n’a pas pu être étudiée (Bose et al., 2011 ; Kar et 

al., 2008). Cependant, il semblerait que le génotype 1 soit plus pathogène pour l’homme 

comparativement aux génotypes 3 et 4 (Emerson et al., 2003 ; Mizuo et al., 2005). Enfin, 

certaines mutations répertoriées au niveau de l’hélicase pourraient influencer l’évolution vers 

une forme fulminante (Mishra et al., 2013). 
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I.1.9. Manifestations cliniques de l’infection par le virus de l’hépatite E 

I.1.9.1. Hépatite aiguë 

Le VHE est souvent responsable d’infections asymptomatiques, mais les formes 

ictériques ou fulminantes sont possibles (Aggarwal et al., 2011). Durant les épidémies, la 

mortalité varie de 0,5 à 4,0% (Khuroo, 1980). La présentation clinique est similaire entre les 

pays en développement et les pays industrialisés (Aggarwal et al., 2011). La durée 

d’incubation varie de 2 à 9 semaines avec une moyenne de 40 jours. La phase pré-ictérique 

dure de 1 à 27 jours et est marquée par une symptomatologie principalement digestive 

(douleurs abdominales, nausées, vomissements). Le début de la phase ictérique brutale, est 

marqué par l’apparition d’un ictère, des urines foncées et des selles décolorées. Cette phase 

dure de 10 à 24 jours (Viswanathan, 2013). L’évolution est ensuite spontanément favorable. 

Dans les pays à ressources limitées, les cas d’hépatite E aiguë concernent plutôt 

l’adolescent et l’adulte jeune, avec une prédominance masculine. Plusieurs études ont décrit 

une fréquence et une gravité supérieures de l’infection par le VHE chez la femme enceinte. 

La létalité atteint 30% lorsque l’infection survient au cours du 3ème trimestre. L’infection par 

le VHE lors de la grossesse est associée à des avortements spontanés plus fréquents, une plus 

grande mortalité intra-utérine, une prématurité des enfants, un petit poids de naissance et une 

plus grande mortalité périnatale (Kumar et al., 2004). La surinfection par le VHE sur une 

hépatopathie existante peut entraîner une décompensation sévère se manifestant par une 

ascite et une encéphalopathie hépatique plus ou moins prononcée (Aggarwal et al., 2011). La 

surinfection conduit à une plus forte morbidité et mortalité (Hamid et al., 2002). 

Dans les pays industrialisés, le VHE touche préférentiellement les hommes de plus 55 

ans (Mansuy et al., 2009). Les formes sévères n’ont pas été décrites chez la femme enceinte 

comme c’est le cas dans les pays à ressources limitées. La surinfection par le VHE sur une 

hépatopathie existante peut conduire à une décompensation sévère avec un risque plus élevé 

de morbidité et de mortalité (Dalton et al., 2007 ; Peron et al., 2007). 

 

I.1.9.2. Hépatite chronique 

Le passage à la chronicité est défini par la persistance du génome viral dans les 

prélèvements sanguins pendant plus de six mois (Kamar et al., 2013). Des cas d’hépatite E 
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chronique ont été décrits chez les patients immunodéprimés, notamment les patients 

transplantés d’organes solides, les patients infectés par le VIH  ou les patients d’hématologie 

recevant une chimiothérapie (Dalton et al., 2009 ; Kamar et al., 2008 ; Kenfak-Foguena et 

al., 2011 ; Tavitian et al., 2010).  Chez les patients transplantés d’organes, environ 60% des 

patients infectés par le VHE développent une hépatite E chronique (Kamar et al., 2011). 

L’utilisation du tacrolimus par rapport à la ciclosporine A et une numération plaquettaire plus 

faible semblent être les deux principaux facteurs de risques associés à l’évolution vers une 

hépatite chronique (Kamar et al., 2011). Par contre, l’utilisation d’un immunosuppresseur 

(mycophénolate mofétil) favoriserait l’élimination spontanée du virus chez les transplantés 

cardiaques (Pischke et al., 2012). 

La persistance du VHE peut conduire à une progression plus rapide de la fibrose 

hépatique par rapport au VHC dans la même population (Gerolami et al., 2008 ; Kamar et al., 

2008). La transmission du virus suite à une greffe hépatique a récemment été rapportée. Elle 

a conduit à une hépatite chronique chez le receveur, une fibrose hépatique et à la mort du 

patient (Schlosser et al., 2011). 

Des manifestations extra-hépatiques ont été décrites au cours d’une infection aiguë 

par le VHE. Nous pouvons noter : les thrombopénies, les anémies hémolytiques, les 

polyarthrites, les pancréatites et les glomérulonéphrites (Abid et al., 2002 ; Bhagat et al., 

2008 ; Kamar et al., 2012 ; Serratrice et al., 2007 ; Thapa et al., 2009). Des manifestations 

neurologiques ont également été décrites, comme un syndrome de Guillain-Barré et une 

méningo-encéphalite (Liu et al., 2020 ; Loly et al., 2009). Un syndrome pyramidal bilatéral 

associé à des neuropathies périphériques a été décrit chez un patient greffé rénal atteint d’une 

hépatite E chronique (Kamar et al., 2010).  

 

I.2. Epidémiologie de l’infection par le virus de l’hépatite E dans le monde 

I.2.1. Prévalence du virus de l’hépatite E dans le monde 

La littérature recèle de nombreuses études de séroprévalence et de caractérisation 

moléculaire menées à la fois chez l’homme et chez l’animal dont la synthèse permet de 

dresser une cartographie de la prévalence du VHE. 
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I.2.1.1. Prévalence du VHE dans la population humaine à travers le monde  

Deux profils épidémiologiques bien distincts de l’infection par le virus de l'hépatite E 

ont été observés dans le monde selon le niveau d’endémicité du virus associés chacun à leurs 

principaux modes de transmission, les groupes de population touchés et les génotypes de 

VHE qui circulent (Figure 7).  

Dans les pays industrialisés, le VHE a longtemps été considérée comme étant la 

maladie des pays à ressources limitées.  Jusqu'à il y a quelques années, la plupart de ces cas 

dans les pays industrialisés  étaient liés à des déplacements vers des zones hyper-endémiques. 

Cependant, au cours des dernières années, des cas autochtones ont été enregistrés aux États-

Unis, au Royaume-Uni, en France, aux Pays-Bas, en Autriche, en Espagne, en Grèce et en 

Allemagne, au Japon, en Taïwan, en Corée, à Hong Kong, en Australie et Nouvelle-Zélande 

(Dalton et al., 2011 ; Davern et al., 2011). Dans ces régions, la transmission zoonotique 

semble jouer un rôle majeur dans la transmission du VHE. Les génotypes 3 et 4 sont 

retrouvés aussi bien chez l’homme que l’animal et sont principalement responsables de ces 

cas sporadiques (Dalton et al., 2008). La transmission zoonotique a été suspectée pour la 

première fois lorsque des séquences génomiques d'isolats du VHE provenant de deux cas 

autochtones aux États-Unis se sont révélées être plus étroitement liées au VHE porcin qu'aux 

isolats du VHE humains. La preuve la plus directe de la transmission zoonotique a cependant 

été fournie au Japon chez des personnes qui avaient consommé de la viande de cerf 

insuffisamment cuite quelques semaines avant le début de la maladie. Les séquences 

génomiques du VHE isolées de ces patients étaient identiques à celles de la viande congelée 

restante, preuve irréfutable d’une transmission d'origine alimentaire (Inoue et al., 2006 ; Tei 

et al., 2003). Le génotype 3 présente une répartition plus large dans ces pays industrialisés 

tandis que le génotype 4 n’est retrouvé qu’en Asie, notamment en Chine, à Taiwan, au Japon 

et au Viêtnam (Dalton et al., 2008 ; Lu et al., 2006). 

Les données de séroprévalence dans la population générale dans les pays 

industrialisés, montrent une grande variabilité avec un taux qui oscille entre 0,4 et 6% de la 

population mais qui peut atteindre des valeurs bien plus importantes, jusqu’à plus de 50% 

(Capai et al., 2019). Les marqueurs de l'infection par le VHE se retrouvent à une fréquence 

croissante chez l'homme dans les pays industrialisés au cours de la dernière décennie (Capai 
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et al., 2019).  Les taux de séroprévalence selon l’âge montrent une augmentation régulière 

chez l’adulte et la personne plus âgée (Teo, 2010). 

 

Figure 7 : Répartition géographique du VHE (D'après les données du CDC et Pavio et al., 

2006).  

Les régions d'endémie sont indiquées en rouge pour le génotype 1 et en rayures rouges pour le génotype 2. Les 

pays où des cas sporadiques ont été décrits sont marqués d'une étoile rouge. Les valeurs de séroprévalence 

connues chez l'homme sont indiquées par pays. Les génotypes présents chez l'homme sont indiqués en bleu. 

L’hépatite virale E évolue de façon endémique dans de nombreux pays à ressources 

limitées, notamment en Asie (Pakistan, Bengladesh, Birmanie, Thaïlande, Indonésie, Chine, 

Népal), en Afrique (Maroc, Algérie, Tunisie, Lybie, Egypte, Soudan, Soudan du Sud, 

Erythrée Ethiopie Djibouti Somalie et Kenya) et en Amérique Latine (Mexique) (Buisson et 

al., 1994 ; Nicand et al., 2009 ; Ruggeri et al., 2013). Dans ces pays à faible niveau 

d’hygiène, se produisent de grandes épidémies d'origine hydrique et des cas sporadiques qui 

sont associés principalement aux génotypes 1 et 2 (Kim et al., 2014 ; Lu et al., 2006 ; 

Ruggeri et al., 2013). Le VHE génotype 3 a été détecté dans les eaux de rivière au Cambodge 

et en Tunisie suggérant une possible transmission hydrique du génotype 3 dans les pays 

endémiques (Beji-Hamza et al., 2015 ; Kitajima et al., 2009). Le nombre de personnes vivant 

dans les zones de forte endémicité au VHE est estimé à environ 2 milliards de personnes.  
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Dans ces régions, le taux de séroprévalence moyen au sein de la population générale est de 

25% (Grandadam et al., 2004 ; Viswanathan, 2013) mais d’importantes variations sont 

visibles dans les études. Une étude réalisée en Inde en 1994 donne un taux de prévalence de 

5% dans la population (Khuroo et al., 1994). Celle menée dans les provinces rurales du sud 

de la Chine a révélé une prévalence moyenne de 43%  dans la population globale (Li et al., 

2006).  

En Afrique, les données sur la séroprévalence du VHE ont été rapportées par 35 

études provenant de 13 pays africains et varient selon les pays de 0% parmi les villageois au 

Gabon à 84,3% chez les femmes enceintes égyptiennes (Kim et al., 2014). Les épidémies de 

VHE ont été rapportées dans 17 études provenant de 11 pays avec un taux d'attaque de 25,1% 

de la population observé en Ouganda  et 2,7%  observé lors d'une épidémie en République 

Centrafricaine (Kim et al., 2014). Le taux de létalité dans la population générale variait de 

1,5% en Ouganda à 17,8% au Soudan. Chez les femmes enceintes, les décès sont 

considérablement plus élevés, allant de 42,1% parmi les cas sporadiques échantillonnés en 

1988-1991 en Éthiopie à 12,5% lors d'une épidémie dans un camp de réfugiés au Kenya en 

2012 (Kim et al., 2014). Le génotype 1 semble être le plus répandu en Afrique car il a été 

trouvé en République Centrafricaine, au Soudan, au Tchad, en Égypte et en Namibie, suivi du 

génotype 2, qui a été observé en République Centrafricaine, au Tchad, en Namibie et au 

Nigéria. Le génotype 3 est rare car il a  été trouvé seulement chez un enfant en Egypte (Kim 

et al., 2014). D’une manière générale, l’exposition au VHE est considérée comme forte dans 

les pays en Afrique (Figure 8). 
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Figure 8 : Carte de l'Afrique montrant la situation du VHE (Kim et al., 2014).  

Les zones colorées représentent les pays où le VHE est endémique au moins pour certaines sous-populations ou 

des cas sporadiques de VHE ou des foyers ont été détectés. Les cercles indiquent les épidémies de VHE, leur 

emplacement et leur taille. Les couleurs différentes représentent différents génotypes. Les zones blanches 

indiquent les pays où aucune donnée n'est disponible.  

 

I.2.1.2. Prévalence du VHE dans la population animale à travers le monde 

La situation chez l’animal et principalement chez les porcs domestiques est beaucoup 

plus homogène. Quel que soit le pays ou le continent considéré, la séroprévalence du VHE en 

élevage porcin est élevée et largement répandue bien qu’il existe quelques variations. 

Dans les autres pays industrialisés, plusieurs études sur le VHE ont été menées chez 

les porcs, principaux réservoirs du VHE. Les estimations de prévalence dérivées d'analyses 

virologiques ou sérologiques ont mis en évidence de grandes différences selon les pays 

(Salines et al., 2017). Le taux de séroprévalence des anticorps anti-VHE dans la population 

porcine est, par exemple, supérieure à 50% en Espagne et en Nouvelle Zélande (Garkavenko 
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et al., 2001 ; Seminati et al., 2008). En France, 31% des porcs abattus en 2011 ont été trouvés 

séropositifs pour le VHE (Rose et al., 2011). De même, l’équipe de Jinshan a détecté 52% 

des porcs échantillonnés positifs pour les anticorps anti-VHE en Mongolie (Jinshan et al., 

2010). En Amérique du Nord, une étude canadienne montre un taux de prévalence moyen des 

anticorps anti-VHE de 59,4%  chez les porcs (Yoo et al., 2001). Si l’on s’intéresse à la 

détection de l’ARN viral chez les animaux, 35% des porcs élevés aux Etats-Unis et 34% des 

porcs québécois se révèlent positifs (Huang et al., 2002 ; Ward et al., 2008). En Amérique 

Centrale et du Sud, la séroprévalence moyenne dans la population porcine est de 22,7% en 

Argentine et monte jusqu’à 81% au Mexique (Cooper et al., 2005 ; Munne et al., 2006). 

Dans les pays en voie de développement, d’après les nombreuses études menées en 

Chine, la séropositivité au VHE atteint, selon les provinces, 68% et le taux d’animaux positifs 

pour la présence d’ARN viral dépasse 30% (Li et al., 2008 ; Ning et al., 2008). Dans les 

autres pays asiatiques, les résultats des études sont équivalents, comme c’est le cas en 

Mongolie ou encore à Taiwan (Hsieh et al., 1999 ; Lorenzo et al., 2007). 

  En Afrique, bien qu’étant loin d’être suffisantes, quelques études ont été menées chez 

les porcs. Au Burkina Faso, deux études avaient montré des séroprévalences élevées entre 

71,2% et 80% dans la population porcine et une détection de l’ARN faible entre 1% et 1,2% 

dans les échantillons de foie de ces porcs (Temmam et al., 2013 ; Traore et al., 2015). 

L’ARN du VHE a été isolé dans 4,4%  et 2,5% des échantillons des selles des porcs prélevés 

en Afrique du Sud et en République Démocratique du Congo, respectivement (Adelabu et al., 

2017 ; Kaba et al., 2010). 

Pour ce qui est des autres réservoirs, une étude a démontré la présence d’ARN viral 

chez les mangoustes de l’île d’Okinawa au Japon et informe aussi que 21% des mangoustes 

prélevées sont séropositives pour les IgG anti-VHE (Nakamura et al., 2006). Toujours au 

Japon, le taux de séroprévalence des anticorps anti-VHE est relativement faible chez les cerfs 

sika, en moyenne 2% selon les articles (Matsuura et al., 2007 ; Sonoda et al., 2004). Quant 

aux sangliers, la présence de l’infection par le VHE a été très étudiée en Europe. En 

Allemagne, une étude a rapporté une séroprévalence de 11,5% et une prévalence en ARN de 

3,85% dans la population de sangliers (Weigand et al., 2018). Les études montrent un taux 

moyen beaucoup plus élevé, autour de 20% dans les populations italiennes et espagnoles de 

sangliers (de Deus et al., 2008 ; Martinelli et al., 2015). Quelques études africaines ont été 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Weigand%20K%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=29214558
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Weigand%20K%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=29214558
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réalisées dans le but de détecter les anticorps anti-VHE ou l’ARN du VHE chez les espèces 

autres que les porcs. En Egypte, La séropositivité au virus de l'hépatite E a été enregistrée 

chez 21,6%, 14%, 4,4% et 9,4% des vaches, buffles, ovins et caprins testés, respectivement 

(El-Tras et al., 2013). Toujours en Egypte, une étude avait montré une séroprévalence du 

VHE élevée de 63,3% dans la population des rats et des moutons avec une détection de 

l’ARN chez 11.6% des rats uniquement (Ghoneim et al., 2016). Dans la zone sahélienne de 

l'Afrique de l'Ouest, une équipe de recherche avait détecté les anticorps anti-VHE chez 8,3% 

des dromadaires testés (Jean et al., 2019). Les études menées au Nigéria avaient enregistré 

une séroprévalence de VHE qui varie entre 27,8% et 37,2% chez les chèvres et  10,5% chez 

les moutons (Alkali et al., 2018 ; Junaid et al., 2014). 

 

I.2.1.3. Prévalence du VHE dans la population humaine au Cameroun 

Au Cameroun, les études réalisées sur le VHE chez les humains portent sur la 

détection des anticorps anti-VHE uniquement et sont au nombre de deux. En 2013, une 

équipe des chercheurs du Centre Pasteur du Cameroun avait rapporté pour la première fois 

une épidémie de VHE chez les personnes suspectées de fièvre jaune dans la région du Nord-

Cameroun (Demanou et al., 2013). Dans cette étude, on pouvait noter une forte prévalence de 

89,2% des anticorps IgM anti-VHE et de 2,7% des anticorps IgG anti-VHE. La même année, 

Feldt et al. (2014) avaient rapporté chez les patients vivant avec le VIH une prévalence en 

anticorps IgG anti-VHE de 14,2% chez les adultes et de 2% chez les enfants.   

 

I.2.1.4. Prévalence du VHE dans la population animale au Cameroun 

Une seule étude a été réalisée sur le VHE chez les porcs au Cameroun. Dans cette 

étude, l'ARN du VHE a été détecté dans  1,4% (2/139) échantillons de foie de porcs prélevés 

à Yaoundé et dans 2,6% (1/39) échantillons de foie prélevés à Bamenda. Les 167 échantillons 

de Douala étaient tous négatifs pour l'ARN du VHE (de Paula et al., 2013).  
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I.2.2. Mode de contamination du virus de l’hépatite E 

Les voies de transmission du VHE sont complexes et peuvent impliquer des 

transmissions de virus via l'eau contaminée par les matières fécales, les produits sanguins, la 

nourriture, l'environnement et le contact direct aussi bien avec les animaux qu'avec les 

humains. Certaines de ces voies sont bien démontrées, tandis que d'autres sont seulement 

suspectées. Plus important encore, les voies de transmission dépendent du génotype du virus 

(Figure 9) (Spahr et al., 2017). 

 

I.2.2.1. Transmission oro-fécale 

Le VHE est généralement transmis à l’homme par voie féco-orale dans les zones où 

le niveau d’hygiène collectif ou individuel est insuffisant. Le VHE de génotype 1 et 2 sont 

principalement réservés aux humains et ont été responsables de grandes épidémies d'hépatite 

E. Selon l'Organisation mondiale de la santé (OMS), un tiers de la population mondiale (plus 

de deux milliards de personnes)  vit dans des zones hyper-endémiques pour ces génotypes  

(OMS, 2015). Chaque année, environ 20 millions d'infections à VHE sont signalées en 

Afrique et en Asie de l'Est (Rein et al., 2012). La contamination de l'eau potable et de la 

nourriture par des excrétions humaines est soupçonnée d'être la principale voie de 

transmission du VHE dans ces régions endémiques. En effet, chez les individus infectés, le 

VHE est excrété dans les fèces sur plusieurs jours (Kasorndorkbua et al., 2004). De faibles 

niveaux d'hygiène et un accès limité à l'eau potable représentent donc un risque élevé de 

survenue d'épidémies d'hépatite E dans les pays en développement. Ce mode de transmission 

doit être plus  exploré en Afrique car  le VHE a été détecté dans  les eaux usées en Tunisie 

(Beji-Hamza et al., 2015). 

 

I.2.2.2. Transmission materno-fœtale 

La transmission verticale du VHE de la mère à l’enfant en zone d’endémie varie de 33 

à 100% selon les études (Khuroo et al., 2009). La mortalité excessivement élevée chez les 

femmes enceintes est jusqu’ici associé exclusivement au génotype 1 (Mirazo et al., 2014). 

Aucune étude n’a rapporté un cas de mortalité chez la femme enceinte associé aux génotypes 

3 ou 4 (Mirazo et al., 2014). En Afrique, bien que les études soient rares, une infection de 
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génotype 2 qui a entraîné une insuffisance hépatique fulminante chez une femme enceinte a 

été documentée en Namibie (Maila et al., 2004). Le VHE provoque une grave atteinte 

hépatique chez les nourrissons avec de forts taux de morbidité et mortalité néonatale pouvant 

atteindre 40 % (Khuroo et al., 1995 ; Rayis et al., 2013). Le VHE est transmis d'une mère 

infectée au fœtus par des voies intra-utérines et périnatales. Chez les bébés survivants, 

l'évolution clinique de l'infection par le VHE est spontanément résolutive avec seulement une 

très courte période de virémie (Khuroo et al., 2009). 

 

I.2.2.3. Transmission parentérale 

La transmission parentérale ne semble pas être une voie fréquente et importante de 

propagation du VHE. Ces dernières années, les études ont rapporté les cas de transmission 

par transfusion sanguine chez des patients transfusés à partir de donneurs de sang 

asymptomatiques aussi bien dans les pays en voie de développement que dans les pays 

industrialisés (Kumar et al., 2013). En France, les analyses génétiques des séquences de VHE 

des donneurs et des receveurs de sang ont été effectuées. Les séquences très identiques ont 

été récupérées de ces deux groupes de personnes dans lesquels les génotypes 1 et 3 étaient 

impliqués (Colson et al., 2007). En Allemagne, la séroprévalence des IgG anti-VHE a été 

estimée à 6,8% et la prévalence de l'ARN du VHE ont été identifiées dans 0,08% du sang 

provenant des dons. Ainsi une approche de dépistage du VHE chez les donneurs de sang  à 

travers les techniques d'amplification des ARN a été développée en Allemagne (Juhl et al., 

2014). Des cas de transmission du VHE chez les patients hémodialysés ou après 

transplantation avec un risque de développer une infection chronique ont été signalés à 

travers le monde (Kamar et al., 2011 ; Kamar et al., 2008 ; Mitsui et al., 2004). 

 

I.2.2.4. Transmission zoonotique 

Les inoculations réussies in vitro des souches du VHE dès 1990, avaient apporté des 

preuves de franchissement de la barrière d’espèce par le VHE. C’est ainsi que la possibilité 

d’un réservoir animal chez le porc ou d’autres animaux a été évoquée (Mushahwar, 2008).  

Le VHE reste infectieux jusqu'à 60°C, suggérant la possibilité de sa transmission 

par la consommation de produits tels que les organes et les tissus crus ou légèrement cuits 
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(Pavio et al., 2015). Plusieurs cas de transmission zoonotiques directes du VHE à l’homme 

ont été recensés après la consommation de la viande de cerf sous forme de shushi, barbecue 

de porc ou sanglier, foie de porc grillé ou cru (Li et al., 2005 ; Tei et al., 2003 ; Yazaki et al., 

2003). L’homologie des séquences entre les souches humaines et celles isolées dans les 

denrées alimentaires conservées variait de 99,5% à 100% (Tei et al., 2003). Des souches de 

VHE génotypes 3 ou 4, isolés du foie, saucisse de foie de porc, figatelles, abats et viandes de 

sanglier, ont été rapportés à travers le monde (Berto et al., 2013 ; Colson et al., 2010 ; Meng, 

2011 ; Miyashita et al., 2012 ; Pavio et al., 2014). 

Des preuves de la transmission du VHE par contact direct de l'homme avec des 

animaux ont été rapportées.  Plusieurs études ont montré que les personnes en contact 

professionnel avec des porcs domestiques tels que les abatteurs, les éleveurs de porcs ou les 

vétérinaires présentent des prévalences d'anticorps anti-VHE significativement plus élevées 

que la population générale (de Carvalho et al., 2013). La même chose a été démontrée pour 

les personnes ayant des contacts fréquents avec les sangliers et leurs excrétions comme les 

forestiers et les chasseurs (Dremsek et al., 2012 ; Schielke et al., 2015).  

La transmission du VHE par le lait semble être une autre possibilité d'infection par le 

VHE (Rivero-Juarez et al., 2016). Une étude chinoise récente indique l’excrétion du 

génotype 4 dans le lait de vache (Huang et al., 2016). Dans une autre étude, du matériel 

génomique de VHE a été identifié dans l'urine de porcs infectés, qui peut  jouer un rôle 

majeur dans la transmission du VHE (Kasorndorkbua et al., 2004). 

Le rôle de l’environnement dans la transmission du VHE de l’animal à l’homme ne 

doit pas être négligé. Une étude conduite en Tunisie a isolé à partir d’eaux usées du matériel 

génétique du VHE proches des  séquences porcines (Beji-Hamza et al., 2015). Ceci suggère 

la possibilité de transmission par un contact direct ou ingestion orale d’eaux contaminées 

(Teo, 2010). 

 

I.2.2.5. Transmission nosocomiale 

La transmission du VHE dans un contexte nosocomial est également possible. Il a été 

rapporté un cas d’épidémie hospitalière où le personnel s’est contaminé lors de la prise en 

charge d’un patient souffrant d’une hépatite virale E (Robson et al., 1992). En France, l’étude 
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publiée par Kaba et al. (2010) au sein d’une population de sans domicile fixe (SDF), avait 

révélé une association entre le portage d’IgG anti-VHE et la toxicomanie qui pourrait 

représenter une voie de contamination par le virus (Kaba et al., 2010). 

 

Figure 9 : Voies de transmission des 4 principaux génotypes du VHE pathogène à l’homme 

(Spahr et al., 2017).  

 

I.2.3. Cinétique d’apparition des marqueurs d’infection par le virus de l’hépatite E 

La cinétique d’apparition des marqueurs biologiques de l’infection virale E est décrite 

sur la figure 10. Les IgM anti-VHE apparaissent précocement au début de la maladie et 

peuvent persister jusqu’à 32 semaines (Huang et al., 2010). Les IgG anti-VHE apparaissent 

peu de temps après les IgM anti-VHE et persistent habituellement plusieurs années 

(Khudyakov et al., 1993). Les transaminases atteignent un pic vers 6 semaines pour se 

normaliser à la 10
ème

 semaine. Les IgM anti-VHE culminent pendant la phase aiguë de la 

maladie et disparaissent entre 3 et 6 mois. Les IgG anti-VHE apparaissent au pic des 

transaminases et suivent une ascension pendant la phase symptomatique. Elles ont été 

détectées jusqu’à 12 ans après l’infection. Le virus peut être détecté dans le sang et les selles 

par RT-PCR entre 7 et 15 jours avant l’élévation des transaminases. La virémie persiste 
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pendant la phase symptomatique de 21 à 28 jours pour se négativer dans les suites de la 

régression clinique. Le pic de la virémie se situe pendant la période d’incubation et la phase 

précoce de la maladie. L’excrétion fécale est prolongée de 2 semaines par rapport à la virémie 

(Chandra et al., 2008 ; Dalton et al., 2008). 

 

Figure 10 : Cinétique d’apparition des anticorps et évolution des alanines amino-transférases 

(ALAT) lors de l’infection par le VHE (Aggarwal et al., 2011). 

 

I.2.4. Diagnostic du virus de l’hépatite E 

Les signes cliniques (jaunisse ou ictère) de l’infection par le VHE ne permettent pas 

de différencier l’hépatite virale E des autres formes virales à cause de leur similarité. Les 

connaissances épidémiologiques actuelles montrent à suffisance que le VHE doit être  

considéré au même titre que le virus de l’hépatite A (VHA), le virus de l’hépatite B (VHB) 

ou le virus de l’hépatite C (VHC). Le diagnostic biologique de l’hépatite virale E repose sur 

la détection de l’ARN du virus ou des marqueurs sérologiques spécifiques tels que les 

anticorps (IgM anti-VHE, IgG anti-VHE). 
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I.2.4.1. Diagnostic sérologique des anticorps anti-VHE 

Les outils de diagnostic sérologique permettant la mise en évidence indirecte du VHE 

sont principalement basés sur la recherche des IgG et IgM anti-VHE par les techniques 

ELISA (Enzyme-Linked Immuno Sorbent Assay). Il existe plusieurs trousses sérologiques 

commercialisées afin de détecter les IgG et IgM spécifiques du VHE (Al-Sadeq et al., 2018). 

Elles sont basées principalement sur des méthodes immunoenzymatiques ou immuno-

chromatographiques. L’existence d’un seul sérotype permet l’utilisation de protéines isolées 

des génotypes 1 et 2 pour la recherche des anticorps anti-VHE (Emerson et al., 2001). Les 

antigènes utilisés sont issus d’ORF2 et ORF3. Elles se différencient par les séquences 

d’aminoacides des antigènes coatés dérivés de l’ORF2, de l’ORF3 et par leurs modes de 

production (protéines recombinantes ou peptides de synthèse) ce qui leurs confèrent des 

performances variables. Ces trousses ont été développées principalement à partir de virus de 

génotypes 1 et/ou 2 (Nicand et al., 2009).  

 

 

I.2.4.2. Diagnostic moléculaire de l’ARN du VHE 

L’ARN viral est présent dans le plasma, les selles, la bile et le tissu lymphatique des 

humains et animaux infectés. Le diagnostic biologique de certitude de l’hépatite E repose sur 

la mise en évidence du génome viral principalement dans le sang et/ou les selles par RT-PCR 

(Mushahwar, 2008). Le génome du VHE est détecté par technique de RT-PCR en point final 

ou RT-PCR temps réel. Des systèmes multiplex ont également été développés (Merviel et al., 

2012 ; Phan et al., 2005). La région majoritairement amplifiée se situe au niveau de la région 

de l’ORF2 codant pour la protéine de capside qui est très conservée (Nicand et al., 2009).  

 

 

I.2.4.2.1. RT-PCR quantitatif 

La réaction en chaîne de la polymérase, en temps réel, permet la détection et/ou la 

quantification de l’ARN viral. Plusieurs technologies de détection sont possibles pour cette 

méthode de PCR, mais on peut les séparer en 2 groupes : les agents se liant à l’ADN double 

brin (ex : SYBR Green I) et les sondes fluorescentes (ex : Taqman). Un signal fluorescent est 

détecté et quantifié pendant l’amplification et l’augmentation de la fluorescence est 

directement proportionnelle à la quantité d’amplicons produits durant la réaction. La 
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détection se fait en temps réel, après chaque cycle de PCR, sans avoir à faire 

d’électrophorèse. Ceci permet d’avoir une réponse plus rapide, plus sensible et plus 

spécifique sur la présence ou l’absence du VHE dans l’échantillon. De nombreuses 

techniques par RT-PCR temps réel sont décrites dans la littérature (Merviel et al., 2012). 

Certaines peuvent détecter les 4 génotypes et peuvent être quantitatives avec des limites de 

détection variant de 4, 5 à 1000 copies/ml ou de 1 à 20 copies/réaction.  Li et al. (2006) 

démontrent l’utilisation de la technologie SYBR Green I dans la détection du VHE par la 

PCR en temps réel mais la technologie Taqman® est largement répandue. Des écarts de 

sensibilité entre les techniques moléculaires ont été rapportés (Baylis et al., 2011).  

 

I.2.4.2.2. RT-PCR nichée 

La RT-PCR nichée est une méthode développée pour s’assurer que la bande visualisée 

sur gel est bien celle recherchée. Cette technique consiste à réaliser deux PCR successives en 

utilisant des couples d’amorces encadrant une séquence incluse dans celle qui est amplifiée 

par le premier couple d’amorces. Si le premier couple d’amorces se lie à une séquence non-

spécifique, lors de la deuxième amplification, les amorces ne pourront pas s’hybrider et il n’y 

aura pas d’amplification. Cette méthode permet d’augmenter la spécificité et la sensibilité, ce 

qui est souhaité lorsque la quantité d’ARN de départ est faible. Plusieurs techniques de RT-

PCR « maison » en point final ou conventionnelle sont décrites dans la littérature (Cooper et 

al., 2005 ; Huang et al., 2002 ; Inoue et al., 2006). Une étude des chercheurs américains a 

permis de développer une RT-PCR nichée universelle pour le VHE qui permet de détecter les 

souches de VHE les plus divergentes (Huang et al., 2002). Un alignement multiple de 18 

différentes séquences de l’ORF2, de souches connues de VHE (humaines et porcines) a été 

réalisé. À partir de celui-ci, deux paires d’amorces dégénérées ont été construites pour la 

réalisation de la RT-PCR nichée, permettant ainsi de cibler une grande population d’isolats de 

VHE. Les amorces ont été testées par l’équipe de Huang et collaborateurs avec une souche du 

génotype 1 (Sar-55) et deux autres souches de génotype 3 (US2 humain et swUS1). Une 

partie conservée du gène de l’ORF2, gène de la capside, a été choisie pour la détection du 

VHE (Huang et al., 2002).  
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I.2.5. Traitement de l’infection par le virus de l’hépatite E 

Le VHE provoque une maladie spontanément résolutive chez les personnes 

immunocompétentes avec un traitement uniquement symptomatique.  Chez les patients 

immunodéprimés développant une hépatite fulminante ou chronique, une baisse de 

l’immunodépression, la monothérapie avec l'interferon-alpha ou la ribavirine ont donné des 

résultats encourageant dans certains cas (Alric et al., 2011). Toutefois ces deux molécules 

sont contre-indiquées chez les transplantés car induisant des effets indésirables graves (risque 

de rejet, anémie hémolytique sévère, etc.) (Tan et al., 2011). La diminution de la dose des 

immunosuppresseurs comme approche thérapeutique de première intention chez les patients 

greffés doit être envisagé, car cela a conduit à une éradication du virus dans un bon nombre 

de cas testés (Parvez, 2013).  

 

I.2.6. Prévention de l’infection par le virus de l’hépatite E 

La prévention de la maladie se limite, dans les régions d’endémie, à l’amélioration des 

conditions sanitaires. Collectivement, l’approvisionnement des réseaux hydriques avec une 

eau exempte de pathogènes devrait être mis en place pour limiter le risque d’exposition. De 

même, un système efficace de traitement des eaux usées contribuerait à limiter le risque 

d’épidémie dans les zones où le VHE est endémique. 

Par contre, individuellement, les infections peuvent être réduites en améliorant les 

conditions sanitaires. Le lavage efficace des mains est la première mesure préventive à 

l’échelle individuelle. Limiter la consommation de viande crue ou insuffisamment cuite 

constitue une autre mesure efficace. Une cuisson suffisante des aliments à risque (>70°C 

pendant au moins 20 minutes) est conseillée (Emerson et al., 2005). Cette mesure s’adresse 

plus particulièrement aux personnes immunodéprimées et aux personnes ayant une 

hépatopathie sous-jacente. De même, il est reconnu que les porcs et d’autres animaux 

excrètent de grandes quantités de virus dans leurs fèces, posant ainsi un problème 

environnemental et de sécurité alimentaire. C’est ainsi que dans les pays développés où les 

transmissions zoonotiques ont été fortement documentés, il devient prioritaire d’identifier 

tous les réservoirs possibles de VHE (Pavio, 2006).  
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Actuellement, aucun vaccin n'est disponible pour l'infection par le VHE. A ce jour, 

Des essais, en phase III, prometteurs ont été conduits pour deux types de vaccins 

recombinants exprimant la protéine de capside ORF2 de génotype 1 du VHE. Le premier 

correspond à la protéine tronquée de capside (acides aminés 112-607)  d’un isolat du 

Pakistan. Le deuxième vaccin est basé sur l’expression bactérienne de la protéine 

recombinante correspondant aux acides aminés 368–660 de l’ORF2 d’un isolat de Chine 

(Zhu et al., 2010). Ce vaccin est actuellement commercialisé et disponible en Chine (OMS, 

2014). Ces vaccins seraient très utiles dans les pays à ressources limitées où les génotypes 1 

et 2 sont endémiques mais  leur efficacité est remise en question dans les zones non 

endémique où prédominent les autres génotypes (Mirazo et al., 2014). Le développement de 

vaccins pan-génotypiques prenant en compte les autres génotypes, et particulièrement le 

génotype 3, permettrait la prévention de l'infection chronique et pourrait être considérée 

comme une mesure d’immunoprophylaxie chez les receveurs d’organes (Arends et al., 2014). 
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CHAPITRE II : MATERIEL ET METHODES
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II.1. Cadre d’étude 

II.1.1. Présentation des sites d’étude 

La présente étude a été menée au Cameroun, pays d’Afrique centrale situé entre les 

parallèles de latitude 01º40’ et 13º 04’N et les méridiens de longitude 08º40’ et 16º 10’E. De 

forme générale triangulaire, il s’étend sur environ 800 km à la base et 1500 km sur la plus 

grande longueur et l’altitude atteint 4070 m de hauteur, pour une superficie d’environ 

475.442 km
2
. Il comporte administrativement dix régions. Sa capitale politique est Yaoundé 

et celle économique Douala (Onana, 2018). Les échantillons des humains ont été collectés 

dans les régions du Centre, du Nord et du Sud tandis que ceux des animaux ont été prélevés 

dans les régions du Nord, de l’Ouest, du Sud-Ouest, de l’Est, du  Centre et du Littoral. Les 

analyses sérologiques, les analyses moléculaires, le séquençage et les analyses 

phylogénétiques ont été réalisées au laboratoire de virologie du Centre Pasteur du Cameroun 

et à l’Unité des maladies infectieuses, « Hospital Universitario Reina Sofίa, Instituto 

Maimόnides de Investigaciόn Biomédica de Cόrdoba (IMIBIC) », Cordoba, Espagne. 

 

II.1.2. Période et type d’étude 

Il s’agit d’une étude descriptive transversale qui s’étendait de 2009 à 2015 pour la 

partie rétrospective et de 2017 à 2020 pour la partie prospective.  

 

II.2. Population d’étude 

La présente étude a porté sur :  

- Trois groupes de personnes à risque de développer les formes graves de l’infection par 

le VHE que sont les personnes vivant avec le VIH (PVVIH), les femmes enceintes et les 

personnes âgées de plus de 60 ans. Ont été aussi inclues dans cette étude pour la confirmation 

moléculaire, les personnes suspectées de fièvre jaune dans la région de l’Extrême Nord dont 

les échantillons envoyés pour analyses au CPC étaient tous négatifs à la fièvre jaune et autres 

arbovirus mais positifs aux anticorps anti-VHE. 
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- Deux espèces animales potentiellement réservoirs du VHE au Cameroun à savoir les 

porcs et les primates non humains (PNH). 

II.2.1.  Critères d’inclusion et de non-inclusion 

II.2.1.1. Critères d’inclusion 

Etaient inclues dans cette étude : 

- Toutes personnes âgées de plus de 60 ans, négatives au VIH; 

- Toutes femmes enceintes négatives au VIH; 

- Toutes personnes vivant avec le VIH  non enceintes pour les femmes PVVIH,  âgées de 

moins de 60 ans; 

- Tous primates non humains et porcs bien identifiés. 

 

II.2.1.2. Critères de non-inclusion 

Toutes les personnes (femmes enceintes, personnes vivant avec le VIH, personnes âgées) 

et tous les animaux (porcs et primates non humains) ne répondant pas aux critères sus-cités 

n’étaient pas inclus dans notre études. 

. 

II.2.2.   Considérations éthiques et administratives 

II.2.2.1. Pour les porcs 

L’étude menée chez les porcs avait reçu l’approbation du Ministère de l’Elevage, des 

Pêches et des Industries Animales du Cameroun enregistrée au numéro 

N˚000050/L/MINEPIA/SG/DREPIA/CE.  

 

II.2.2.2. Pour les primates non humains 

Une convention a été signée entre le Centre Pasteur du Cameroun et le Ministère de la 

Faune et la Forêt stipulant que le CPC assurerait le diagnostic et le suivi biologique de ces 
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animaux mis en quarantaine et la biothèque pourrait servir pour la recherche. Cette 

convention a été enregistrée sous le numéro 435/1999.  

 

II.3. Méthodes 

II.3.1. Echantillonnage 

II.3.1.1. Echantillons humains 

Les échantillons humains analysés dans le cadre de cette étude rétrospective 

proviennent des études antérieures menées dans les régions du Sud, du Nord et du Centre 

entre 2009 et 2015. Ces échantillons étaient disponibles dans les sérothèques du laboratoire 

de Virologie du CPC et représentant trois groupes de personnes à risque de développer les 

formes graves de VHE (personnes vivant avec le VIH, femmes enceintes, personnes âgées) 

d’une part et un groupe constitué des personnes suspectées de fièvre jaune d’autre part. 

En Mars 2009, des échantillons de personnes âgées (≥ 60 ans) ont été prélevés à 

Ebolowa, dans le sud du Cameroun dans le cadre d’une étude ayant pour but de définir les 

facteurs de risque d'infection par le virus de l'hépatite C. Un total de 450 de ces échantillons a 

été sélectionné et analysé dans le cadre de notre étude pour décrire l’épidémiologie de 

l’infection par le VHE chez les personnes âgées dans la ville d’Ebolowa. 

De Janvier à Septembre 2014, une étude a été menée au Centre Pasteur du Cameroun 

et avait inclus 270 personnes vivant avec le VIH (PVVIH), recrutés de manière consécutive à 

l'hôpital central de Yaoundé, le centre hospitalier universitaire de Yaoundé et l'hôpital de 

district de Cité Verte. Nous avons utilisé ces mêmes échantillons pour décrire 

l’épidémiologie de l’infection par le VHE chez les PVVIH dans la ville de Yaoundé. 

De Mars à Décembre 2015, une étude a été menée au Centre Pasteur du Cameroun 

chez 183 femmes enceintes prélevées au dispensaire catholique de Nkoabang à Yaoundé. Ces 

échantillons ont été utilisés dans notre étude dans le but de décrire l’épidémiologie de 

l’infection par le VHE chez les femmes enceintes dans la ville de Yaoundé. 

 De Septembre à Octobre 2013, une épidémie caractérisée par la fièvre et l’ictère était  

survenue dans deux villages voisins dans la région du Nord-Cameroun. En raison d'une 

suspicion d'infection par le virus de la fièvre jaune, les échantillons de sang prélevés ont été 
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envoyés au Centre Pasteur de Cameroun pour confirmation. Cependant, tous les échantillons 

prélevés se sont révélés négatifs pour la fièvre jaune et d'autres  arbovirus. Ces échantillons 

ont ensuite été testés par sérologie pour vérifier la présence d'anticorps anti-VHE. Une 

prévalence élevée d’anticorps IgM anti-VHE, marqueur d’infection récente a été trouvée 

indiquant une épidémie causée plutôt par le VHE. Ces échantillons ont été utilisés dans notre 

étude dans l’optique de confirmer par la technique moléculaire cette épidémie de l’infection 

par le VHE. 

 

II.3.1.2. Echantillons animaux 

II.3.1.2.1. Echantillons des porcs 

Pour la partie rétrospective, de Janvier à Mars 2012, 162 échantillons de sérum ont été 

prélevés sur des porcs dans quelques abattoirs de la région du Nord (Garoua) et de l’Ouest 

(Bafoussam) dans le cadre d’une étude sur la prévalence de la grippe A/H1N1 chez les porcs 

du Cameroun (Njabo et al., 2012). Les échantillons de sang ont été prélevés lors de l'abattage 

des porcs au poste de saignement comme décrit précédemment (Rose et al., 2011).  

 Pour la partie prospective, les échantillons de selles et de sang ont été prélevés de 

manière consécutive sur 453 porcs domestiques dans les abattoirs de la région du Centre 

(Obala, Yaoundé) et du Littoral (Douala), entre Février 2017 et Septembre 2018. Les 

échantillons de sang ont été prélevés lors de l'abattage des porcs au poste de saignement 

comme décrit précédemment (Rose et al., 2011), tandis que les échantillons des selles ont été 

collectés au niveau l’estomac après leur abattage. 

 

II.3.1.2.2.  Echantillons des primates non humains 

Les plasmas de primates non humains utilisés dans le cadre de la présente étude 

provenaient d'études antérieures conçues pour documenter les infections virales chez diverses 

espèces de primates non humains au Cameroun (Foupouapouognigni et al., 2011 ; 

Foupouapouognigni et al., 2011). Ces primates non humains comprenaient les grands singes 

(chimpanzés et gorilles) de la famille des Hominidae  et les petits singes de la famille des 

Cercopithecidae. Les échantillons ont été prélevés sur des singes mis en captivité dans les 

centres zoologiques de la région du Sud-Ouest (Limbé), du Centre (Mefou, Yaoundé) et de 
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l’Est (Bélabo) au Cameroun. Ces jeunes animaux étaient arrivés dans ces centres d’accueil 

soit après confiscation chez les chasseurs ou soit après être devenus orphelins victimes de la 

chasse. À leur arrivée, ils ont été mis en quarantaine et des échantillons ont été prélevés pour 

des examens vétérinaires de routine, y compris la détection du virus de l’hépatite B (VHB) et 

du virus de l’hépatite C (VHC) au Centre Pasteur du Cameroun. Dans l'ensemble, 172 

échantillons correspondant à 15 espèces de PNH ont été sélectionnés pour cette étude. 

 

II.3.2. Prélèvements, traitement et conservation des échantillons 

Pour la partie prospective de cette étude, les prélèvements de sang humains et porcins 

ont été faits dans les tubes EDTA pour la réalisation des différents tests sérologiques et 

moléculaires. Les séra obtenus après centrifugation pendant 10 minutes à 2500 tours/minute 

ont été aliquotés puis conservés dans un congélateur -80°C ou -20°C pour des analyses 

ultérieures. Les échantillons fécaux obtenus des porcs ont été obtenus directement de 

l'estomac et conservés dans des boites stériles. Ils ont ensuite été dilués à 10% (p/v) dans du 

PBS (phosphate-buffered saline), clarifiés par centrifugation à 12000 g pendant 10 min et les 

aliquots ont été utilisés pour l'extraction de l'ARN viral ultérieurement. Tous les aliquots 

obtenus ont été conservés dans un congélateur -80°C pour les analyses ultérieures. 

Pour la partie rétrospective de cette étude, les échantillons humains, porcins et des 

primates non humains analysés proviennent de la sérothèque du service de virologie du 

Centre Pasteur du Cameroun. Cette sérothèque était constituées des aliquots de séra obtenus 

après centrifugation pendant 10 minutes à 2500 tours/minute puis conservés dans un 

congélateur -80°C muni d’un système de contrôle journalier de température.  

 

II.3.3. Détermination de la séroprévalence du VHE chez les humains, les primates non 

humains et les porcs du Cameroun 

II.3.3.1. Détection des anticorps IgM anti-VHE et IgG anti-VHE 

Cette partie a été totalement réalisée au laboratoire de virologie du Centre Pasteur du 

Cameroun. Dans la présente étude, les anticorps IgM et IgG anti-VHE ont été évalués en 
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utilisant les kits commerciaux dénommés « HEV IgM ELISA 3.0 kits » et « HEV IgG ELISA  

kits » respectivement, suivant les instructions du fabricant (MP Biomedicals Asia Pacific Pte 

Ltd). 

 

II.3.3.1.1. Principe du test 

Le test VHE ELISA 3.0 est une technique d’immunoabsorption enzymatique 

développé pour détecter les anticorps dirigés contre le virus de l’hépatite E dans le sérum ou 

le plasma. C’est un test immunologique indirect qui utilise un épitope conformationnel 

hautement conservé codé par le cadre de lecture ouvert 2 (ORF2) du virus. La présence 

d’anticorps IgM et IgG dans le prélèvement est détectée grâce à des anticorps monoclonaux 

de souris anti-IgM et anti-IgG humaines marqués par la peroxydase de raiford.  

 

II.3.3.1.2. Mode opératoire 

Les dosages des anticorps IgM et IgG anti-VHE ont été réalisés suivant les 

recommandations du fabricant (MP Biomedicals Asia Pacific Pte Ltd, Singapore).  

Avant la réalisation du test, les réactifs et les échantillons conservés antérieurement 

sont équilibrés jusqu’à ce qu’ils atteignent la température ambiante sur la paillasse. Les puits 

des plaques contiennent les antigènes (épitope ORF2 conformationnel) hautement conservés. 

Les séra ont d’abord été dilués dans du tampon été placés dans des puits de la plaque 

recouverte par un film. Après incubation de 30 min à 37 ± 1° C, puis lavage de la plaque, le 

conjugué (peroxydases de raifort) a été ajouté et incubé pendant 30 min à 37 ± 1° C. Les 

plaques ont été lavées et 100 μL de solution de substrat (tétraméthylbenzidine) ont été ajoutés 

entrainant une coloration bleue dans les puits contenant les anticorps recherchés. Après 15 

min d’incubation, la couleur bleue vire au jaune après  l’ajout de 50 μL de la solution d'arrêt 

(acide chlorhydrique). L’intensité du produit réactionnel jaune est mesurée par 

spectrophométrie à 450 nm et est proportionnelle à la quantité d’anticorps présente dans le 

prélèvement. Pour chaque analyse, des contrôles positifs et négatifs, fournis avec le kit, ont 

été utilisés.  
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 Figure 11 : Principe d’un test immuno-enzymatique indirect. 

 

II.3.3.1.3. Calcul et interprétation des résultats 

II.3.3.1.3.1. Pour IgM anti-VHE 

La valeur seuil pour les anticorps IgM anti-VHE a été fixée à 0,400 ajoutée à l'absorbance 

moyenne des contrôles négatifs. 

Vs = Moyenne des contrôles négatifs + 0.400 

La présence ou l’absence d’anticorps IgM anti-VHE a été déterminée en comparant pour 

chaque échantillon l’absorbance enregistrée à celle la valeur seuil obtenue. Les échantillons 

fournissant des densités optiques supérieures ou égales à la valeur seuil ont été classés 

positifs et tous les échantillons fournissant les densités optiques inférieures à la valeur seuil 

ont été classés négatifs. 

 

II.3.3.1.3.2. Pour IgG anti-VHE 

La valeur seuil pour les anticorps IgG anti-VHE a été fixée à 0,500 ajoutée à l'absorbance 

moyenne des contrôles négatifs. 

Vs = Moyenne des contrôles négatifs + 0.500 

La présence ou l’absence d’anticorps IgG anti-VHE a été déterminée en comparant 

pour chaque échantillon l’absorbance enregistrée à celle de la valeur seuil obtenue. Les 

échantillons fournissant des densités optiques supérieures ou égales à la valeur seuil ont été 

classés positifs et tous les échantillons fournissant les densités optiques inférieures à la valeur 

seuil ont été classés négatifs.  
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Figure 12 : Exemple de microplaque ELISA après lecture au spectrophotomètre. 

 

II.3.4. Caractérisation génétique du VHE chez les porcs, les humains et les primates non 

humains au Cameroun 

II.3.4.1. Sélection des échantillons 

Les échantillons positifs aux anticorps IgM anti-VHE ont été sélectionnés pour la 

caractérisation génétique des souches de VHE chez les humains (femmes enceintes, 

personnes âgées, PVVIH et personnes suspectées de fièvre jaune) et les animaux (porcs et 

primates non humains). 

 

II.3.4.2. Caractérisation génétique des souches du VHE chez les humains et animaux 

Les analyses moléculaires ont été réalisées avec deux protocoles différents. En effet, 

tous les échantillons humains et animaux sélectionnés pour la biologie moléculaire ont été 

d’abord analysés avec le protocole mis en place au laboratoire de virologie du CPC. Les 

échantillons négatifs avec ce premier protocole étaient à nouveau analysés avec un autre 
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protocole disponible à l’Unité des maladies infectieuses, «Hospital Universitario Reina Sofίa, 

Instituto Maimόnides de Investigaciόn Biomédica de Cόrdoba (IMIBIC), Cordoba, Espagne». 

 

II.3.4.2.1. Caractérisation génétique des souches du VHE chez les porcs 

Le protocole utilisé au laboratoire de virologie du Centre Pasteur du Cameroun est 

celui développé par Huang et al. (2006). Il comprend une extraction suivie d’une RT-PCR 

nichée. 

 

II.3.4.2.1.1. Extraction manuelle de l’ARN du VHE avec le « QIAamp® Viral Mini Kit » 

Un volume de 140 μL de sérum (humains, porcs et PNH) et de selles (seulement pour 

les porcs) étaient extraits manuellement avec le kit commercial QIAamp Viral Mini Kit 

(Qiagen, Courtaboeuf, France) selon les recommandations du fabricant (Annexe). Avant 

l’extraction, les échantillons des selles des porcs subissaient d’abord une étape de 

prétraitement qui consistait à les diluer à 10% (p/v) dans du PBS (phosphate-buffered saline) 

et à  les clarifier par centrifugation à 12 000 g pendant 10 minutes.  

 

II.3.4.2.1.1.1. Principe de l’extraction 

Le principe d’extraction de l’ARN par le Kit « Qiagen » repose sur la rétention 

spécifique de l’ARN par chromatographie d’échange d’ions à travers une phase stationnaire 

solide constituée d’une membrane faite à base de la silice.  

 

II.3.4.2.1.1.2. Mode opératoire 

L’extraction de l’ARN a été réalisée dans une salle (Salle d’extraction), équipée et 

réservée à cet effet. Dans des tubes Eppendorf stériles de 1,5 à 2 ml bien identifiés, ont été 

déposées successivement : 140 μL de sérum, 560 μL de la solution de tampon de lyse 

préalablement préparée (Buffer AVL + carrier RNA). Le mélange a été homogénéisé pendant 

15 secondes à l’aide d’un vortex puis centrifugé brièvement pendant 30 secondes. Les tubes 

ont été incubés à température ambiante pendant 10 minutes. Le mélange a ensuite été 

précipité par ajout de 560 μL d’éthanol absolu. L’adsorption de l’ARN sur la colonne a été 
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réalisée à travers deux passages de 630 μL du lysat sur la colonne suivi d’une centrifugation à 

6000g pendant une minute. Après l’adsorption de l’ARN, la colonne est d’abord lavée par 

dépôt sur la colonne de 500 μL du tampon AW1 et centrifugation à 6000 g pendant 1 minute ; 

puis par dépôt de 500 μL du tampon AW2 et centrifugation à 20000 g pendant 3 minutes. Les 

colonnes ont été transférées sur des tubes collecteurs de déchets pour une centrifugation à 

20000g pendant 1 minute dans le but d’éliminer toute trace d’éthanol qui pourrait inhiber la 

réaction de PCR. Enfin, les colonnes ont été transférées sur les tubes Eppendorf de 1,5 ml et 

l’ARN a été élué en mettant 60 μL de tampon AVE sur la colonne, incubation à température 

ambiante pendant 2 à 3 minutes et centrifugation à 6000 g pendant 1 minute. Les éluâts 

d’ARN ainsi obtenus ont été étiquetés et conservés à -80°C pour les analyses. 

 

II.3.4.2.1.2. Amplification d’ARN du VHE chez les porcs par RT-PCR nichée 

L’amplification d’une portion de la région ORF2 du VHE a été réalisée par la RT-

PCR nichée ou en point final. La première PCR a été réalisée en utilisant le système de RT-

PCR en une étape avec SuperScript™ III One-Step RT-PCR System (Life Technologies 

Corporation, USA) et un couple d'amorces. La composition du mélange réactionnel est 

présentée dans le tableau 1. La taille des produits attendus après cette première PCR était de 

731 nucléotides. 

Tableau I : Composition du mélange réactionnel de la RT-PCR  pour l'amplification du VHE 

chez les porcs 

Réactifs Volume à pipeter (µL) Concentration 

Platinum Taq N x 2 − 

Amorce 3156N N x 1 10 μM 

Amorce 3157N N x 1 10 μM 

MgSO4 N x 2,3 50 mM 

Tampon PCR N x 25 2X 

RNAsin N x 2,3 − 

dNTP N x 1,5 10 mM 

Eau  N x 7,2 − 

N = nombre total pour lequel on prépare le Mix. N = n + 1 si n < 25 ou N = n + 2 si n > 25. n étant le nombre 

d’échantillons à analyser. 
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Le thermocycleur Perkin Elmer Gene Amp PCR System 9700 a été utilisé avec le 

programme d’amplification contenu dans le tableau 2. 

Tableau II : Programme de la RT-PCR pour l’amplification du VHE chez les porcs 

Etapes Températures Durée Nombre de cycle 

Transcription reverse 50˚C 30 minutes 1 

Activation de Platinum Taq 94˚C 2 minutes 1 

Dénaturation 94˚C 15 secondes 40 

Hybridation 60˚C 30 secondes 40 

Elongation 72˚ C 1 minute 40 

Elongation final 72 ° C 5 minutes 1 

 

Les séquences nucléotidiques des amorces utilisées au cours de la RT-PCR sont 

présentées dans le tableau 3. 

Tableau III : Séquences des amorces utilisées au cours de la RT-PCR pour l’amplification 

du VHE chez les porcs 

Noms Séquences 

3156N  5’-AATTATGCCTCAGTACTCGGAGTTG-3’ 

3157N 5’-CCCTTAGTCCTTGCTGACGCATTCTC-3’ 

 

Le produit de la RT-PCR a ensuite été utilisé comme matrice pour la PCR nichée. Un 

volume de 5 μL du produit de la RT-PCR a été utilisé dans un volume réactionnel total de 50 

μL contenant 1 µL de Taq polymérase 5 U / μL, 2 µL d’amorce sens et antisens  10 μM 

(3158N et 3159N), 5 μL du tampon 5X, 2 μL de MgCL2 50mM, 2 μL de dNTP 10mM et 31 

0,2 μL d’eau (Tableau 4). 
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Tableau IV : Composition de mélange réactionnel de la PCR nichée pour l'amplification du 

VHE chez les porcs 

Réactifs  Volume à pipeter (µL) Concentration 

Taq polymerase N x 1 5 U / μL 

Amorce 3158N N x 2 10 μM 

Amorce 3159N N x 2 10 μM 

MgCL2 N x 2 50 mM 

Tampon PCR N x 5 10X 

dNTPs N x 2 10 mM 

H2O N x 31 − 

Produit de la première PCR N x 5 − 

N = nombre total pour lequel on prépare le Mix. N = n + 1 si n < 25 ou N = n + 2 si n > 25. n étant le nombre 

d’échantillons à analyser. 

Le mélange réactionnel a ensuite été testé en utilisant le programme présenté dans le 

tableau 5.  

Tableau V : Programme de la PCR nichée pour l'amplification du VHE chez les porcs 

Etapes Températures Durée Nombre de cycle 

Activation de Taq polymerase 94˚C 5 minutes 1 

Dénaturation 94˚C 30 secondes 40 

Hybridation 55˚C 30 secondes 40 

Elongation 72˚ C 60 secondes 40 

Elongation final 72 ° C 10 minutes 1 

 

Les séquences nucléotidiques des amorces utilisées au cours de la PCR nichée sont 

présentées dans le tableau 6. 
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Tableau VI : Séquences des amorces utilisées au cours de la PCR nichée pour 

l’amplification du VHE chez les porcs 

Noms Séquences 

3158N 5’-GTTAATGCTTCTGCATATCATGGCT-3’ 

3159N 5’-AGCCGACGAAATCAATTCTGTC-3’ 

 

II.3.4.2.2. Caractérisation du VHE chez les humains et les primates non humains 

Les échantillons humains et primates non humains négatifs après les tests 

moléculaires au laboratoire de virologie du CPC ont d’abord été extraits et ensuite analysés 

par RT-PCR en temps réel à l’IMIBIC selon la technique développée par Abravanel et al. 

(2012). Les échantillons positifs en RT-PCR temps réel ont été par la suite analysés par la 

technique de RT-PCR niche développée par Rivero-Juarez  et al. (2017). 

 

II.3.4.2.2.1. Extraction automatisée de l’ARN du VHE avec « QIAamp® MinElute Virus 

Spin Kit » 

L'ARN viral a été extrait de 200 μl de sérum en utilisant le kit « QIAamp MinElute 

Virus Spin » (QIAgen. Hilden, Allemagne) suivant les instructions du fabricant. Ce protocole 

d’extraction d'ARN a été effectué avec la procédure automatisée utilisant l’automate 

QIAcube (QIAcube. QIAgen, Hilden, Allemagne). 

 

II.3.4.2.2.1.1. Principe de l’extraction 

Le kit « QIAamp MinElute Virus Spin »  tout comme le kit « QIAamp® Viral Mini 

Kit » précédemment décrit, utilise la technologie des membranes de silice (QIAamp) pour 

l’isolement et la purification des acides nucléiques viraux à partir d’échantillons biologiques. 

La procédure QIAamp MinElute Virus Spin, qui comprend 4 étapes (lyse, fixation, lavage et 

élution), est effectuée sur des colonnes QIAamp MinElute® de manière totalement 

automatisée sur le QIAcube®. La procédure est conçue pour minimiser le risque de 

contamination croisée entre échantillons et permettre une manipulation sans danger des 
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échantillons potentiellement infectieux. D’une grande simplicité, la procédure QIAamp 

MinElute Virus Spin  convient au traitement simultané de 12 échantillons. Le kit QIAamp 

MinElute Virus Spin  peut servir à l’isolation d’ARN viral issu d’une vaste gamme de virus à 

ARN.  

 

II.3.4.2.2.1.2. Mode opératoire 

La purification des acides nucléiques viraux à l’aide du kit « QIAamp MinElute Virus 

Spin » a été réalisée de manière entièrement automatisée sur le QIAcube. Cet automate 

innovant utilise une technologie de pointe pour traiter les colonnes de centrifugation 

QIAGEN®, ce qui permet d’intégrer sans faille la préparation automatisée, à faible débit, des 

échantillons au flux de travail du laboratoire. La procédure de préparation des échantillons 

avec le QIAcube est identique à la procédure manuelle (c’est-à-dire lyse, fixation, lavage et 

élution), ce qui permet d’utiliser le kit « QIAamp MinElute Virus Spin » pour purifier des 

acides nucléiques viraux de haute qualité. La lyse des échantillons s’effectue dans des 

conditions hautement dénaturantes à des températures élevées. Elle est réalisée en présence 

de protéase QIAGEN et de tampon AL qui, ensemble, assurent l’inactivation des RNases. 

Les conditions de fixation sont ajustées par ajout d’éthanol afin de permettre une fixation 

optimale des ARN viraux à la membrane. Les lysats sont alors transférés sur la colonne 

QIAamp MinElute et les acides nucléiques viraux sont adsorbés sur la membrane en gel de 

silice tandis que les lysats passent à travers par centrifugation. Les conditions salines et de pH 

garantissent que les protéines et d’autres contaminants, qui peuvent inhiber l’amplification en 

chaîne par polymérase et d’autres réactions enzymatiques en aval, ne sont pas retenus par la 

membrane QIAamp MinElute. Les acides nucléiques restent liés à la membrane tandis que 

les contaminants sont efficacement éliminés au cours de 3 étapes de lavage. En une seule 

étape, l’ARN viral de haute pureté est élué dans le tampon AVE. 

 

II.3.4.2.2.2. Amplification de l’ARN du VHE chez les humains et les primates non 

humain par RT-PCR temps réel 

II.3.4.2.2.2.1. Principe de la RT-PCR temps réel 

La RT-PCR temps réel ou la RT-qPCR est une technique qui permet de faire une PCR 

quantitative à partir d'un échantillon d'ARN. L'ARN est tout d'abord rétrotranscrit grâce à une 



 

50 

 

enzyme appelée transcriptase inverse, qui permet la synthèse de l'ADN complémentaire 

(ADNc). Ce dernier est ensuite utilisé pour réaliser une PCR quantitative. La transcriptase 

inverse ou rétro-transcriptase (en anglais reverse transcriptase ou RT) est une enzyme utilisée 

par les rétrovirus qui transcrivent l'information génétique des virus de l'ARN en ADN. La 

PCR quantitative ou qPCR ou PCR en temps réel, est une méthode particulière de réaction en 

chaîne par polymérase permettant de mesurer la quantité initiale d'ADN. En réalité, la PCR 

quantitative mesure le nombre d'amplicons (portion d'ADN définie par un couple d'amorces). 

Elle permet de suivre en continu (« en temps réel ») le processus d'amplification PCR en 

détectant la fluorescence émise par les produits de PCR néo formés. 

 

II.3.4.2.2.2.2. Mode opératoire  

Le protocole utilisé est celui développé précédemment par Abravanel et al. (2012). 

Les amorces et sondes suivantes ciblant la région de chevauchement ORF2/ORF3 ont été 

utilisées pour amplifier un fragment de 70 nucléotides (Abravanel et al., 2012). 

La solution de master mix était préparée dans la salle de préparation des mix. Le 

calcul pour chaque réactif du mix était fonction du nombre d’échantillons que l’on devait 

tester. La composition du mélange réactionnel pour l’amplification par RT-PCR temps réel 

du VHE chez les humains et les PNH est décrite dans le Tableau 7.  

Tableau VII : Composition du mélange réactionnel de la RT-PCR temps réel pour 

l’amplification du VHE chez les humains et les PNH 

 Réactifs utilisés Volume à pipeter 

Amorce HEV5260  (20 μM) N x 1 µl 

Amorce HEV5330  (20 μM) N x 1 µl 

Sonde HEV5283 (15 μM) N x 1 µl 

dNTP (10 mM) N x 1 µl 

Tampon 5X N x 5 µl 

Taq polymerase N x 1 µl 

H2O N x 15 µl 

Total N x 25 µl 
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N = nombre total pour lequel on prépare le Mix. N = n + 1 si n < 25 ou N = n + 2 si n > 25. n étant le nombre 

d’échantillons à analyser. 

Après avoir homogénéisé en agitant à l’aide d’un vortex pendant 5 secondes puis 

centrifuger brièvement le tube de 1,5 ml contenant le mélange réactionnel, 25 µl du mélange 

réactionnel ont été distribués dans chaque puits de la plaque de PCR. La plaque a ensuite été 

couverte avec un film adhésif, transportée dans la pièce d’extraction où  10 µl de contrôle 

positif, contrôle négatif et d’ARN ont été ajoutés. La plaque était ensuite transportée en salle 

d’amplification où l’étape d’amplification a été réalisée en utilisant le programme résumé 

dans le tableau 8. Cette amplification commençait par une reverse transcription à 50°C 

pendant 30 minutes, suivie d'une dénaturation à 95°C pendant 15 minutes. L'ADN a été 

amplifié avec 45 cycles de PCR à 94°C pendant  1 minute, 51°C pendant 1 minute et 72°C 

pendant  1 minute.  

Tableau VIII : Programme de la RT-PCR temps réel pour l’amplification du VHE chez les 

humains et les PNH 

Etapes Température Durée Nombre de cycle 

Retro-transcription 50°C 30 minutes 1 

Dénaturation 95°C 15 minutes 1 

Dénaturation 94°C 1 minute 45 

Hybridation 51°C 1 minute 45 

Elongation 72°C 1 minute 45 

Conservation 4°C ∞ − 

 

Les réactifs, les séquences d’amorces et de sondes utilisés sont présentés dans le 

tableau 9. 
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Tableau IX : Réactifs, séquences et caractéristiques des amorces et de la sonde utilisés lors 

de la RT-PCR temps réel pour l’amplification du VHE chez es humains et les PNH 

Réactifs, sonde et amorces 

One step RT-PCR kit (210215 ; QIAgen, Hilden, Germany)  

Amorce sens HEV5260 (5′-GGTGGTTTCTGGGGTGAC-3′)  

Amorce anti-sens HEV5330 (5′-AGGGGTTGGTTGGATGAA-3′)  

Sonde HEV5283 (5′-FAM-TGATTCTCAGCCCTTCGC-TAMRA-3′) 

 

Le thermocycleur « CFX Connect Real Time PCR System » a été utilisé pour 

l’amplification du VHE par RT-PCR temps réel. Avant de lancer l’amplification, il était 

d’abord question de préparer le thermocycleur en entrant le plan de plaque et le programme 

d’amplification puis enregistrer ce programme. Après avoir placé la microplaque dans le 

thermocycleur, l’appareil a été fermé et l’amplification a été lancée en cliquant sur « Run ». 

A la fin de la manipulation, une validation était nécessaire avant l’interprétation des résultats. 

Ainsi, la manipulation était validée si : 

-  Les témoins négatifs  n’avaient pas de courbe sigmoïdale ; 

-  Et si les contrôles positifs avaient une courbe sigmoïdale.  

Les échantillons déclarés positifs étaient ceux dont la courbe était semblable à celle du 

contrôle positif. De même, les échantillons déclarés négatifs avaient une courbe identique à 

celle du contrôle négatif. Une courbe standard externe en série a été appliquée pour calculer 

la charge virale VHE en utilisant la souche standard OMS VHE (Gen Bank : M73218) 

fournie par Paul-Ehrlich-Institut (code 6329/10). La charge virale a été exprimée en copies / 

ml (Baylis et al., 2013). 
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Figure 13 : Exemple de présentation des amplifications après RT-PCR temps réel. 

 

 

II.3.4.2.2.3.  Amplification de l’ARN du VHE chez les humains par RT-PCR nichée 

Les échantillons positifs en RT-PCR temps réel ont été amplifiés pour les analyses 

phylogénétiques par la RT-PCR nichée selon la technique développée par Rivero-Juarez  et 

al. (2017). Tous les échantillons des PNH étaient négatifs en RT-PCR temps réel et n’étaient 

donc pas analysés par RT-PCR nichée. 

La RT-PCR a été réalisée en utilisant le système de RT-PCR en une seule étape avec 

QIAGEN One Step RT-PCR Kit  et un couple d'amorces (Tableau 10).  

Tableau X : Séquences des amorces utilisées au cours de la RT-PCR pour l’amplification du 

VHE chez les humains 

Noms Séquences 

HEV_5920S  5’-CAAGGHTGGCGYTCKGTTGAGAC-3’ 

HEV_6425A 5’-CCCTTRTCCTGCTGAGCRTTCTC-3’ 

 

https://www.qiagen.com/ca/products/discovery-and-translational-research/pcr-qpcr/pcr-enzymes-and-kits/one-step-rt-pcr/qiagen-onestep-rt-pcr-kit/
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La composition du mélange réactionnel utilisé pour l’amplification par RT-PCR 

nichée du VHE chez les humains est présentée dans le tableau 11.  

Tableau XI : Composition du mélange réactionnel de la RT-PCR pour l'amplification du 

VHE chez les humains 

Réactifs Volume à pipeter (µL) Concentration 

Taq polymerase N x 2 5 U / μL 

Amorce HEV_5920S N x 2,5 10 μM 

Amorce HEV_6425A N x 2,5 10 μM 

Tampon PCR N x 10 5X 

dNTP N x 2 10 mM 

H2O  N x 21 − 

N = nombre total pour lequel on prépare le Mix. N = n + 1 si n < 25 ou N = n + 2 si n > 25. n étant le nombre 

d’échantillons à analyser. 

Le thermocycleur « BioRad T100 Thermocycler » a été utilisé avec le programme 

d’amplification contenu dans le tableau 12. 

Tableau XII : Programme d’amplification par RT-PCR du VHE chez les humains 

Etapes Températures Durée Nombre de cycle 

Transcription reverse 50˚C 30 minutes 1 

Dénaturation 95˚C 15 minutes 1 

Dénaturation 94˚C 1 minute 45 

Hybridation 51˚C 1 minute 45 

Elongation 72˚ C 1 minute 45 

Elongation finale 72°C 10 minutes 1 

Conservation 4°C ∞ − 

 

Le produit de la RT-PCR a ensuite été utilisé comme matrice pour la PCR nichée. Un 

volume de 2,5 μL du produit de la RT-PCR a été utilisé dans un volume réactionnel total de 

50 μL contenant 25 µL d’une solution 2X pré-mélangé (Master Mix PCR) contenant la Taq 
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DNA Polymérase, les dNTP et le Tampon (Promega), 2,5 µL d’amorce sens, 2,5 µL 

d’amorce anti-sens  10 μM,  et 17,5 μL d’eau (Tableau 13). 

Tableau XIII : Composition de mélange réactionnel de la PCR nichée pour l'amplification 

du VHE chez les humains 

Réactifs Volume à pipeter (µl)  Concentration 

Master Mix  N x 25 2X 

Amorce HEV_5930S N x 2,5 10 μM 

Amorce HEV_6334A N x 2,5 10 μM 

H2O  N x 31 − 

Produit de la première PCR N x 2,5 − 

N = nombre total pour lequel on prépare le Mix. N = n + 1 si n < 25 ou N = n + 2 si n > 25. n étant le nombre 

d’échantillons à analyser. 

Le mélange réactionnel a ensuite été testé en utilisant le programme présenté dans le 

tableau 14. Les produits de la seconde PCR avaient une taille de 467 paires de bases (bp). 

Tableau XIV : Programme d'amplification par PCR nichée du VHE chez les humains. 

Etapes Températures Durée Nombre de cycle 

Activation de Taq polymerase 94˚C 5 minutes 1 

Dénaturation 94˚C 1 minute 45 

Hybridation 51˚C 1 minute 45 

Elongation 72˚C 1 minute 45 

Elongation final 72°C 5 minutes 1 

Conservation 4°C ∞ − 

 

Les séquences des amorces utilisées au cours de la PCR nichée pour l’amplification 

du VHE chez les humains sont présentées dans le tableau 15. 
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Tableau XV : Séquences des amorces utilisées au cours de la PCR nichée pour 

l’amplification du VHE chez les humains. 

Noms Séquences 

HEV_5930S 5’-GYTCKGTTGAGACCWCBGGBGT-3’ 

HEV_6334A 5’-TTMACWGTCRGGCTCGCCATTGGC-3’ 

 

II.3.4.3.  Révélation des amplicons par électrophorèse sur le gel d’agarose 

Pour toutes les PCR classiques effectuées, les produits d’amplification ont été révélés 

par électrophorèse sur un gel d’agarose.  

 

II.3.4.3.1. Principe de la révélation sur gel d’agarose 

La technique d’électrophorèse sur gel d’agarose est basée sur la séparation des acides 

nucléiques chargés négativement sous l’effet d’un champ électrique. Les amplicons sont 

séparés en fonction de leur poids moléculaire sur un gel d’agarose. Le gel d’agarose forme un 

réseau de pores à travers lesquels les molécules d’ADN chargées négativement migrent dans 

un champ électrique du pôle négatif au pôle positif. L’effet « tamis » du gel d’agarose 

entraine une migration différentielle des molécules en fonction de leurs tailles : les petites 

molécules migrent plus vite tandis que les molécules plus grandes sont freinées à travers les 

pores du gel. Le gel green contenu dans le gel d’agarose s’intercale entre les paires de base de 

la double hélice d’ADN. Ce dernier émet une fluorescence lorsqu’il est excité sur un 

transilluminateur UV qui permet la visualisation des bandes d’ADN. La séparation du 

marqueur de poids moléculaire sur le même gel et dans les mêmes conditions permet 

l’estimation de la taille de l’amplicon obtenu. Le produit d’amplification ayant la taille du 

produit attendu correspond au produit d’intérêt matérialisant l’amplification au cours des 

différentes PCR. 
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II.3.4.3.2. Mode opératoire de la révélation sur gel d’agarose 

Pour la préparation de nos gels 1.5%, 4,5 g d’agarose (1,5 g pour le petit gel) ont été 

pesés et mélangés dans 300 ml (100 ml pour le petit gel) de tampon TBE (Tris-borates-

EDTA) 1X. Le mélange à été porté en ébullition dans un four à micro-onde jusqu’à 

l’obtention d’un mélange clair. Après refroidissement, 10 µl de gel green ont été ajoutées au 

mélange qui est ensuite coulé dans un moule auquel ont été adaptés les peignes permettant 

d’obtenir les puits. Le gel solidifié a été transféré du moule dans le bac de migration 

contenant le tampon TBE. 

Les produits à migrer ont été préparés en mélangeant 8 µl de produit de la PCR nichée 

avec 2 µl de tampon de migration et ont été introduits dans le puits identifiés respectivement. 

Le couvercle du bac de migration a été posé dessus et les deux bornes ont été connectées à un 

voltmètre. Les migrations ont été effectuées sous un voltage de 95V pendant 45 minutes. 

Après la migration, les gels ont été transférés dans un transilluminateur UV auquel est 

incorporée une caméra. La photo du gel a été sauvegardée dans un ordinateur connecté au 

transilluminateur. 

 

II.3.4.3.3. Purifications des produits de PCR 

Avant le séquençage, les produits de PCR ont été purifiés à l’aide des kits 

«QIAquick® PCR Purification» du fabricant QIAGEN. C’est un kit qui comporte un tampon 

de précipitation, un tampon d’élution, un tampon de lavage et les colonnes de 

chromatographie. Son principe est basé sur la rétention des fragments d’ADN sur les pores de 

la colonne de chromatographie. Un volume de 175 µl de tampon de précipitation a été ajouté 

à chaque produit à purifier. Le mélange a été ensuite transféré au dessus de la colonne de 

chromatographie portée à une centrifugation de 12000 tr/min pendant 2 minutes. La colonne 

a ensuite été lavée avec 450 µl de tampon de lavage et portée à centrifugation à 12000 tr/min 

pendant 1 minute. L’ADN ainsi purifié a été élué avec 30 µl de tampon d’élution. 
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II.3.4.4.  Séquençage des produits d’amplification 

Seuls les échantillons présentant des bandes à la taille attendue ont été envoyés pour 

séquençage. Le séquençage des produits de PCR a été effectué via la firme GENEWIZ 

connue sous le nom COGENICS de United Kingdom. Le séquençage automatique a été 

effectué à l’aide de l’équipement ABI PRISM 3140 en utilisant la méthode dite de 

terminaison des chaines de Sanger grâce au kit « BigDye Terminator Cycle Sequencing 

Ready Reaction v 3.1 » développée par APPLIED BIOSYSTEMS. 

Le séquençage est une méthode qui consiste à déterminer la succession des 

nucléotides sur l’ADN. Le principe développé par Sanger repose sur la propriété de l’ADN 

polymérase à incorporer à la fois les nucléotides (dNTPs) et les analogues des nucléotides 

notamment les 2’,3’-dideoxynucleotides (ddNTPs) dans les chaines d’ADN naissantes. Au 

cours de l’amplification de séquençage, lorsqu’un ddNTP est incorporé à l’extrémité 3’ de la 

chaine naissante, l’élongation de cette dernière s’achève sélectivement au niveau de A, C, G 

ou T. Cet arrêt de l’élongation est dû au fait que les ddNTPs ne possèdent pas le groupement 

3’-OH. La trousse du kit «BigDye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction v3.1 » 

utilise quatre marqueurs fluorescents permettant de marquer les ddNTPs. Les ddNTPs 

fluorescents sont additionnés aléatoirement à toutes les positions de la chaine naissante à 

travers une réaction de séquençage cyclique. La séparation des produits de la réaction 

marqués par les quatre fluorochromes est également faite par électrophorèse et la collecte des 

données est faite immédiatement après le début de l’électrophorèse. La figure 14 ci-dessous 

présente le principe du séquençage selon la méthode de Sanger (Lamoril et al., 2008). 
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Figure 14 : Principe du séquençage selon la méthode de Sanger (Lamoril et al., 2008).  

 

II.3.4.5.  Analyses phylogénétiques 

La phylogénie moléculaire a pour but de comprendre l’histoire évolutive d’une 

famille de gènes par la comparaison des séquences dites homologues, c’est-à-dire qui ont 

dérivé par des divergences successives à partir d’une séquence ancestrale commune. Les 

progrès de la biologie moléculaire et des techniques statistiques ont largement contribué au 

développement de cette discipline. L’étude phylogénétique proprement dite comporte 4 

étapes: 

1. Mise en forme et alignement des séquences ; 

2. Application d’une méthode de génération d’arbres ; 

3. Evaluation statistique de la robustesse de la typologie obtenue ; 

4. Lecture et manipulation des arbres. 
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II.3.4.5.1. Mise en forme et alignement 

Les séquences générées par le séquenceur sous format texte ont été systématiquement 

vérifiées pour corriger les erreurs de lecture. Pour les amplicons séquencés dans les deux 

brins, les séquences consensus ont été éditées et exportées sous format FASTA à partir du 

logiciel CLC MainWorbench 5.5.2 (CLC bio, Aarhus, Danemark). Les 

séquences ont été manipulées, de la correction aux alignements multiples grâce au logiciel 

CLC MainWorkbench 5.5.2 (CLC bio, Aarhus, Denmark). Les alignements multiples générés 

par le dit logiciel ont utilisé l’algorithme d’alignement multiple de Clustalx (Thompson et al., 

1997). 

 

II.3.4.5.2. Application des méthodes de génération d’arbres 

A partir des alignements multiples des séquences des souches étudiées et des souches 

de références, l’analyse phylogénétique est réalisée pour générer l’arbre phylogénétique 

décrivant l’histoire évolutive de ces séquences. Nous avons utilisé la méthode phénétique 

(méthode du plus proche voisin ou Neighbor-Joining en anglais) basée sur les distances 

génétiques.   

 

II.3.4.5.3. Evaluation statistique de la robustesse de la typologie obtenue  

Le « bootstrap » est un test d’évaluation statistique de la robustesse des typologies des 

arbres, par ré-échantillonnage au hazard et avec remise des données alignées. Afin d’obtenir 

une bonne évaluation, nous avons opté pour 1000 ré-échantillonnages (bootstrap). Le logiciel 

d’analyse phylogénétique génère à partir d’un jeu de séquences alignées, 1000 jeux 

« artificiels » de séquences alignées par tirages aléatoires avec remise des différentes 

colonnes de l’alignement original sont représentées plusieurs fois, tandis que d’autres ne sont 

pas présentes. On utilise ces 1000 jeux « artificiels » de données pour générer 1000 matrices 

de distances, puis 1000 arbres « artificiels ». A chaque nœud de l’arbre consensus est affecté 

un pourcentage qui correspond à la proportion des arbres « artificiels présentant ce nœud : 

c’est la valeur de « bootstrap », qui mesure la robustesse interne des différents nœuds 
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observés. Le seuil considéré est généralement de 70%. C’est le seuil choisi dans les analyses 

faites au cours de cette étude. 

 

II.3.4.5.4. Dessin, lecture et manipulation des arbres 

Les séquences ont été éditées et assemblées avec CLC Main Workbench version 5.5. 

Les séquences de référence de VHE incluses dans l'analyse phylogénétique ont été obtenues à 

partir de GenBank. Les arbres phylogénétiques ont été générés par la version 6.0 de MEGA 

en utilisant une méthode d'assemblage voisin. Les arbres phylogénétiques ont été construits 

par la méthode du plus proche voisin et les distances génétiques ont été calculées par le 

modèle de Kimura 2 parameters. Le nombre de réplications bootstrap a été fixé à 1 000 et 

seules les valeurs de bootstrap > 70 ont été marquées sur les principales branches d'arbre. Les 

souches de référence de GenBank sont incluses et pour chacune d’elle, le numéro d'accession, 

le pays d'origine, l'hôte et le génotype sont indiqués. 

 

II.3.4.5.5. Dépôt des séquences dans les banques de données 

Les séquences nucléotidiques du génome des VHE, déterminées au cours de cette 

étude ont été déposées dans la banque de données GenBank (National Center of 

Biotechnology Information : http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank). 

 

II.3.5. Evaluation de la possibilité de transmission inter-espèces du VHE entre les 

humains et les animaux au Cameroun 

II.3.5.1. Sélection des échantillons 

Les échantillons avec des séquences exploitables ont été sélectionnés pour 

l’évaluation de la transmission inter-espèce du VHE entre les animaux et les humains au 

Cameroun. 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank
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II.3.5.2. Mode opératoire  

L’évaluation de la possibilité de transmission inter-espèce du VHE a été faite en 

mettant ensemble et en comparant sur un même arbre phylogénétique, les séquences 

nucléotidiques du VHE obtenues chez les porcs et celles obtenues chez les humains dans 

notre étude et d’autres études à travers le monde à l’aide du logiciel MEGA.   

 

II.3.6. Analyses statistiques des données obtenues 

Nous avons utilisé les logiciels Excel 2010 et SPSS pour enregistrer et analyser les 

données. Le test de Chi deux a été utilisé pour comparer les prévalences avec un seuil de 

signification de 0,05. 
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CHAPITRE III : RESULTATS 
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III.1. Séroprévalence du VHE chez les humains, les primates non humains et les porcs 

III.1.1. Séroprévalence du VHE chez les humains 

Un total de 903 échantillons incluant 450 personnes âgées, 183 femmes enceintes et 270 

personnes vivant avec le VIH, a été analysé dans le cadre de cette étude pour la recherche des 

anticorps IgG et IgM anti-VHE. Parmi ces échantillons, 283 (31,3%; IC95%: 28,4% - 34,4%) 

étaient positifs pour au moins l'un des anticorps anti-VHE avec 22,0% (199/903) positifs en 

IgM anti-VHE seule, 5,8% (52/903) positifs en IgG anti-VHE seule et 3,5% (32/903) positifs 

aux deux anticorps simultanément.  

Chez les personnes vivant avec le VIH, 17,8% (48/270) étaient positives à au moins l’un 

des anticorps anti-VHE (Tableau 16). Parmi ceux-ci, 7,0% (19/270) étaient positifs en IgM 

anti-VHE, 8,5% (23/270) en IgG anti‐VHE et 2,2% (6/270) aux deux marqueurs 

simultanément (Tableau 16). Cette prévalence en IgM et IgG anti-VHE ne montre pas de 

différences statistiquement significatives selon le sexe, l'âge et le taux de CD4 (P> .05) 

(Tableau 17). 

Chez les femmes enceintes, 18,0% (33/183) étaient positives à au moins l'un des 

marqueurs sérologiques de l'infection par le VHE. Les IgM et IgG anti-VHE étaient détectées 

respectivement chez 13,1% (24/183) et 3,3% (6/183) des échantillons analysés avec et 1,6% 

(3/183) des cas de co-détection (Tableau 16). Cette prévalence en IgM et IgG anti-VHE ne 

montre aucune différence statistiquement significative selon l'âge (P> 0,05) (Tableau 17). 

Chez les personnes âgées, 45,0% (202/450) étaient positives à au moins l’un des anticorps 

dirigés contre le VHE. Les IgM et IgG anti-VHE étaient présentes dans 34,7% (156/450), 

5,1% (23/450), respectivement. On observe 5,1% (23/450) de détection simultanée de ces 

deux marqueurs (Tableau 16). La séroprévalence  des IgM et IgG anti-VHE ne montre pas de 

différences statistiquement significatives selon le sexe et l'âge (P> 0,05) (Tableau 17). 

Concernant les facteurs de risque alimentaires, aucun n'était significativement associé à une 

infection par le VHE dans toutes les populations étudiées (P> 0,05). Le tableau 17 résume la 

séroprévalence des anticorps IgG et IgM anti‐VHE et les facteurs de risque chez les patients 

infectés par le VIH, les femmes enceintes et les personnes âgées inclus dans cette étude. 
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Tableau XVI : Résultats de la détection des anticorps anti-VHE dans 3 groupes de personnes 

à risque étudiées 

 

Type d’anticorps recherchés 

Groupe de personnes testées   

Total N (%) Personnes 

âgées (%) 

Femmes 

enceintes (%) 

Personnes vivant 

avec le VIH (%) 

IgM et/ou IgG positifs              202 (44,9) 33 (18,0)      48 (17,8)                   283 (31,3) 

IgM positifs et IgG négatifs     156 (34,7) 24 (13,1)      19 (7,0)                     199 (22,0) 

IgG positifs et IgM négatifs       23 (5,1) 6 (3,3)     23 (8,5)                      52 (5,8) 

IgM et IgG positifs                    23 (5.1) 3 (1.6)       6 (2,2)                          32 (3,5) 

IgM et IgG negatives               248 (55,1) 150 (82,0) 222 (82,2) 620 (68,7) 

903 Total                                                450 183 270 

 

Tableau XVII : Séroprévalence du VHE, caractéristiques démographiques et alimentaires au 

sein des personnes à risque. 

 

Caractéristiques  

Types d’anticorps recherchés 

IgM anti-VHE  IgG anti-VHE  IgM et IgG anti-VHE 

 Prévalence n/N (%) Valeur-p Prévalence n/N (%) Valeur-p Prévalence n/N (%) valeur-p 

Patients infectés par le VIH 

Sexe  

M 2/88 (2.3)  

0.6 

5/88 (5.7)  

0.3 

2/88 (2.3)  

0.9 F 17/182 (9.3) 18/182 (10.0) 4/182 (2.2) 

Age  

20-29 4/68 (5.9)  

 

0.1 

5/68 (7.3)  

 

0.1 

1/68 (1.5)  

 

0.3 

30-39 6/92 (6.5) 7/92 (7.6) 2/92 (2.2) 

40-49 3/69 (4.3) 6/69 (8.7) 2/69 (2.9) 

≥50 6/41 (14.6) 5/41 (12.2) 1/41 (2.4) 

Taux CD4  

<200 4/33 (12.3)  

0.4 

4/33 (12.3)  

0.2 

2/33 (6.1)  

1.0 ≥200 3/56 (5.4) 9/56 (16.1) 4/56 (7.1) 

Données absentes 12/181 (6.6) 6/181 (3.3) 13/181 (7.2) 

Consommation de viande de porc 

Oui 15/161 (9.5)  

0.3 

15/161 (9.3)  

0.5 

5/161 (3.1)  

0.1 Non 3/20 (15.0) 1/20 (5.0) 1/20 (5) 

Données absentes 1/89 (1.1) 3/89 (3.4) 13/89 (14.6) 

Consommation de l’eau du puits 
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Oui 11/83 (13.3)  

0.2 

10/83 (12.1)  

0.1 

3/83 (3.6)  

0.2 Non 8/98 (8.1) 6/98 (6.1) 3/98 (3.2) 

Données absentes 0/89 (0.0) 3/89 (3.4) 13/89 (14.6) 

Nettoyage des mains après les toilettes 

Oui 10/106 (9.4)  

0.07 

6/106 (5.7)  

0.1 

4/106 (3.8)  

0.7 Non 9/75 (12) 10/75 (13.3) 2/75 (2.7) 

Données absentes 0/89 (0.0) 3/89 (13.3) 13/89 (14.6) 

Total 19/270 (7.0)  23/270 (8.5)  6/270 (2.2)  

Femmes enceintes 

Age  

≤20 4/25 16  

0.3 

1/25 4  

0.5 

1/25 4.0  

0.9 21-30 13/121 10.7 3/121 3.3 1/121 0.8 

>30 7/37 18.9 2/37 5.4 1/37 2.7 

Consommation de la viande du porc 

Oui 14/130 10.8  

0.1 

4/130 3.1  

0.9 

2/130 1.5  

1.0 Non 10/53 18.9 2/53 3.8 1/53 1.9 

Consommation de l’eau du puits 

Oui 11/78 14.1  

1.0 

2/78 2.5  

1.0 

1/78 1.3  

0.4 Non 13/105 12.4 4/105 3.8 2/105 1.9 

Consommation de crudités 

Oui 8/56 14.3  

0.9 

2/56 3.6  

1.0 

1/56 1.8  

1.0 Non 16/127 12.6 4/127 3.2 2/127 1.6 

Contact ou élevage porcin 

Oui 10/57 17.5  

0.3 

2/57 3.5  

1.0 

2/57 3.5  

0.9 Non 14/126 11.1 4/126 3.2 1/126 0.8 

Lavage des mains avant la manipulation des aliments 

Oui 14/93 15.1  

0.7 

4/93 4.3  

0.5 

1/93 1.1  

0.7 Non 10/90 11.1 2/90 3.3 2/90 2.2 

Total 24/183 13.1  6/183 3.3  3/183 1.6  

Personnes âgées 

Sexe 

M 64/177 (36.2)  

0.3 

22/177 (12.4)  

0.8 

12/177 (6.8)  

0.1 F 92/273 (33.7) 24/273 (8.8) 11/273 (4.0) 

Age  

60-69 81 /221 (36.6)  

0.7 

11/221 (5.0)  

0.2 

9/221 (4.1)  

0.2 70-79 56/168 (33.3) 10/168 (6.0) 12/168 (7.1) 

≥80 19/61 (31.2) 2/61 (3.3) 2/61 (3.3) 

Total 156/450 (34.7)  23/450 (5.1)  23/450 (4.9)  
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Abréviations: IgG: Immunoglobuline G, IgM: Immunoglobuline M, M: Homme, F: Femme, n: Nombre des 

positifs, N: Nombre  testé. 

 

III.1.2. Séroprévalence du VHE chez les porcs 

Dans le cadre de la présente étude, 615 échantillons de sérum de porcs ont été 

collectés et analysés pour la recherche des anticorps IgG et IgM anti-VHE. Au total, 286 

(46,5% ; IC 95% : 42,6% - 50,5%) étaient positifs pour au moins l'un des marqueurs 

sérologiques de l'infection par le VHE (IgM et / ou IgG). Parmi ceux-ci, 25,2% (155/615) 

étaient positifs pour les IgM anti-VHE, 14,1% (86/615) pour les IgG anti-VHE et 7,3% 

(45/615) pour les deux. Les résultats des analyses sérologiques réalisées chez les porcs sont 

résumés dans le tableau 18. 

Parmi les porcs collectés à Yaoundé, 58,1% (176/303) étaient positifs pour au moins 

un marqueur sérologique anti-VHE avec 25,1% (76/303) de positivité en IgM anti-VHE 

uniquement, 20,5% (62/303) en IgG anti-VHE uniquement et 12,5% (38/303) aux deux 

marqueurs à la fois. A Douala, 25,5% (26/102) des échantillons étaient positifs pour au moins 

un marqueur sérologique. Parmi ceux-ci, le pourcentage de positivité était de 4,9% (5/102) en 

IgM anti-VHE uniquement, 17,6% (18/102) en IgG anti-VHE uniquement et 2,9% (3/102) 

aux deux marqueurs à la fois. A Obala, 29,2% (14/48) échantillons étaient positifs en IgM 

anti-VHE mais aucun échantillon n'était positif en IgG anti-VHE. A Bafoussam, 35,9% 

(28/78) des porcs prélevés étaient positifs à au moins un marqueur sérologique anti-VHE 

avec 26,9% (21/78) de positivité en IgM anti-VHE uniquement, 3,8% (3/78) en IgG anti-

VHE uniquement et 5,1% (4/78) aux deux marqueurs anti-VHE à la fois. A Garoua, 50% 

(42/84) des porcs prélevés étaient positifs à au moins un marqueur sérologique anti-VHE. 

Parmi ceux-ci, 46,4% (39/84) étaient positifs en IgM anti-VHE, 3,6% (3/84) en IgG anti-

VHE et aucun échantillon n’était positif aux deux marqueurs à la fois (Tableau 18). 

Les prévalences en IgM et IgG anti-VHE en fonction de l’année de prélèvement et des 

villes de prélèvement, avaient montré des différences statistiquement significatives (P> 0,05) 

(Tableau 19). Par contre, aucune différence significative n'a été trouvée entre les prévalences 

des anticorps anti-VHE en fonction du sexe et de l'âge des porcs collectés (P> 0,05) (Tableau 

19). 
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Tableau XVIII : Séroprévalences du VHE chez les porcs 

Type 

d’anticorps 

recherchés 

Sites de prélèvement et séroprévalences Total N (%) 

Yaoundé n 

(%) 

Douala n 

(%) 

Obala n 

(%) 

Garoua n 

(%) 

Bafoussam 

n (%) 

IgM et/ou 

IgG positifs 

176 (58,1) 26 (25,5) 14 (29,2) 42 (50) 28 (35,9) 286 (46,5) 

IgM positif et 

IgG négatif 

76 (25,1) 5 (4,9) 14 (29,2) 39(46,4) 21 (26,9) 

 

155 (25,2) 

IgG positif et 

IgM négatif 

62 (20,5) 18 (17,6) 0 3 (3,6) 

 

3 (3,8) 86 (14,1) 

IgM et IgG 

positives 

38 (12,5) 3 (2,9) 0 0 4 (5,1) 45 (7,3) 

IgM et IgG 

negatives 

127 (41,9) 76 (74,5) 34 (70,8) 42 (50) 50 (64,1) 329 (53,5) 

Total 303 102 48 84 78 615 

Abréviations : IgG: Immunoglobuline G, IgM: Immunoglobuline M,  VHE: Virus de l’hépatite E 
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Tableau XIX : Séroprévalence du VHE en fonction de l’âge, le sexe, la ville et l’année de 

prélèvement. 

 

Caractéristiques  

Nombre 

de 

porcs 

testés  

Types d’anticorps recherchés, séroprévalences et valeur-P 

IgG positifs, 

n (%) 

Valeur-p IgM positifs, 

n (%) 

Valeur-p IgG et IgM 

positifs, n (%) 

Valeur-p 

Ages         

<6 mois 163 20 (12,3)  

0.3 

61 (37,4)  

0.1 

9 (5,5)  

0.4 >6 mois 452 66 (14,6) 94 (20,8) 36 (8,0) 

Années        

2012 162 6 (3,7)  

0.02 

60 (37,0)  

0.001 

4 (2,5)  

<0.006 2017 150 18 (12.0) 19 (12.7) 3 (2.0) 

2018 303 62 (35.2) 76 (25.1) 38 (12.5) 

Sexes        

Male 267 36 (13,5)  

0.9 

81 (30,3)  

0.4 

13 (4,9)  

0.2 Femelle 348 50 (14,4) 74 (21,3) 32 (9,2) 

 Villes        

Douala 102 18 (17.6)  

 

0.003 

5 (4.9)  

 

<0.001 

3 (2.9)  

 

0.001 

Yaounde 303 62 (20.5) 76 (25.1) 38 (12.5) 

Obala 48 0 14 (29.2) 0 

Garoua 84 3 (3,6) 39 (46,4) 0 

Bafoussam 78 3 (3,8) 21 (26,9) 4 (5,1) 

Abréviations : IgG: Immunoglobuline G, IgM: Immunoglobuline M,  VHE: Virus de l’hépatite E 

 

III.1.3. Séroprévalence du VHE chez les primates non humains 

Dans cette étude, 172 échantillons des primates non humains collectés entre 1997 et 

2006 appartenant à deux familles et à 15 espèces, ont été sélectionnés et analysés pour la 

recherche des anticorps anti-VHE. Au total, 5,2% (9/172 échantillons étaient positifs pour les 

anticorps IgG anti‐VHE, tandis que 2,3% (4/172) étaient positifs pour les IgM anti‐VHE 

(4/172). Les Hominidae avaient une prévalence plus élevée d'IgG anti-VHE (6/81) tandis que 

les Cercopithecidae avaient plutôt une prévalence plus élevée en anticorps IgM (3/91). 
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Les anticorps IgG anti‐VHE ont été détectées dans 1 des 9 (11,1%) mandrillus sphinx, 2 des 

14 (14,3%) Gorilla gorilla, 4 des 67 (5,9%) Pan troglodytes et 2 des 23 (8,7%) Mandrillus 

leucophaeus, respectivement. Les anticorps IgM anti‐VHE ont été détectés chez 1 des 18 

(5,5%) Papio anubis, 2 des 7 Cercocebus agilis (28,6%) et 1 des 67 (1,5%) Pan troglodytes, 

respectivement. Nous n'avons pas trouvé de PNH avec à la fois des anticorps IgG et IgM anti-

VHE. Le tableau 20 montre la séroprévalence du VHE dans les différentes espèces de PNH. 

Tableau XX : Séroprévalence du VHE dans diverses espèces de PNH 

Noms communs des 

espèces testées 

Noms scientifiques des 

espèces testées 

Type d’anticorps et prévalences 

IgG anti-VHE 

n/N (%) 

IgM anti-VHE 

n/N (%) 

Grands singes Hominidae   

Chimpanzé Pan troglodytes 4/67 (5.9) 1/67 (1.5) 

Gorille Gorilla gorilla 2/14 (14.8) 0/14 

    

Petits singes Cercopithecidae   

Drill Mandrillus leucophaeus 2/23 (8.7) 0/23 

Mandrill Mandrillus sphinx 1/9 (11.1) 0/9 

Babouin vert Papio Anubis 0/18 1/18 (5.5) 

Singe rouge Erythrocebus patas 0/4 0/4 

Cercopithèque de Brazza Cercopithecus neglectus 0/2 0/2 

Moustacs à Oreilles 

rousses 

Cercopithecus erythrotis 0/4 0/4 

Hocheur Cercopithecus nictitans 0/8 0/8 

Cercopithèque mona Cercopithecus mona 0/4 0/4 

Cercopithèque tantale Cercopithecus aethiops 0/2 0/2 

Moustacs Cercopithecus cephus 0/2 0/2 

Mangabay bonnet rouge Cercocebus torquatus 0/7 0/7 

Cercocebe agile Cercocebus agilis 0/7 2/7 (28.6) 

Colobe noir Colobus satanus 0/1 0/1 

Total  9/172 (5.2) 4/172 (2.3) 
Abréviations: n: nombre d’échantillons positifs; N: nombre d’échantillons testé; %: prévalence. 
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III.2. Détection moléculaire de l’ARN du VHE chez les humains et les animaux  

III.2.1. Détection moléculaire de l’ARN du VHE  chez les porcs 

L’ARN a été détecté sur 8 des 136 (5,9%) échantillons des selles des porcs analysés 

par RT-PCR nichée. Aucun échantillon de sérum n’était positif en biologie moléculaire. Tous 

les échantillons positifs provenaient d'échantillons de selles prélevés sur des porcs à 

Yaoundé. Les séquences nucléotidiques des souches de VHE isolées chez les porcs dans cette 

étude ont été déposées dans GenBank avec les numéros d'accès suivants : MN723545, 

MN723546, MN723547, MN723548, MN723549, MN723550, MN723551 et MN723552. 

Les analyses phylogénétiques des 8 isolats du VHE porcin avaient montré que ces 8 souches 

du Cameroun appartenaient au génotype 3 et étaient regroupées avec des souches de VHE 

humaines, caprines, ovines et porcines de différentes régions géographiques du monde, en 

particulier avec les souches porcines du Canada et des États-Unis et des souches de VHE des 

isolées dans les eaux usées en Argentine (Figure 16). 

 

  

        

Figure 15 : Gel après amplification par RT-PCR nichée d’un fragment de 348 pb de l’ORF2.  

Abréviations : MP : marqueur de poids moléculaire (100bp) ; C + : Contrôle positif ; C - : Contrôle négatif 

C + C - MP SP 01 SP 10 
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Figure 16 : Arbre phylogénétique des séquences du VHE identifiées chez les porcs basé sur 

un fragment de la région ORF2. 
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L’arbre a été généré en utilisant la méthode du « plus proche voisin ». Les distances 

génétiques ont été calculées en utilisant la méthode Kimura 2 parameters. Seules les valeurs 

de Bootstrap > 70 ont été présentées. Les souches de référence de GenBank sont incluses et 

pour chacune d’elle, le numéro d'accession, le pays d'origine, l'hôte et le génotype sont 

indiqués. Les souches identifiées dans cette étude sont indiquées en gras et représentées par 

les triangles (▲). 

 

III.2.2. Détection moléculaire de l’ARN du VHE chez les primates non humains au 

Cameroun 

Dans le souci de détecter l’ARN du VHE chez les primates non humains, non 

seulement les échantillons positifs aux anticorps anti-VHE ont été analysés, mais également 

ceux négatifs. Sur les 172 séra des primates non humains analysés en biologie moléculaire 

aussi bien par le protocole utilisé au laboratoire de virologie du CPC que celui disponible au 

l’IMIBIC, aucun échantillon n’était positif. 

 

III.2.3. Détection moléculaire de l’ARN du VHE chez les humains au Cameroun 

Au total, 115 échantillons humains positifs aux IgM anti-VHE avaient été utilisés 

pour la caractérisation moléculaire. Ces échantillons comprenaient 24 des personnes 

suspectées de fièvre jaune, 19 des personnes vivant avec le VIH, 48 des personnes âgées et 24 

des femmes enceintes. L’ARN du VHE a été quantifié par RT-PCR temps réel dans 22 

échantillons, soit une fréquence de détection d’ARN par RT-PCR temps réel de 19,1% 

(22/115) avec un IC 95% : 13-27,3%. Ces 22 échantillons positifs en RT-PCR temps réel, 

comprenaient 1 échantillon des personnes vivant avec le VIH, 1 échantillon des personnes 

âgées de plus de 60ans et 20 échantillons des personnes suspectées de fièvre jaune (Tableau 

21). Aucun échantillon des femmes enceintes n’avait amplifié. La caractérisation génétique 

de ces 22 échantillons positifs en RT-PCR temps réel par la RT-PCR nichée avait donné 12 

positifs appartenant tous aux personnes suspectées de fièvre jaune. Après séquençage, les 

analyses phylogénétiques des séquences obtenues avec d’autres souches isolées de part le 

monde et contenues dans GenBank, avaient permis d’identifier 2 génotypes : Le génotype 1 

(Sous-type 1e) pour 10 échantillons et le génotype 3 (Sous-type 3f) pour 2 échantillons 

(Figure 17). Ces séquences ont été déposées dans GenBank avec les numéros d’accès 
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suivants : MT250069, MT250070, MT250071, MT250072, MT250079, MT250080, 

MT250073, MT250074, MT250075, MT250076, MT250077, MT250078. 

Tableau XXI : Résultats des RT-PCR temps réel et nichée des échantillons humains 

N° Age (Année) Sexe Symptômes Site de collecte  Statut VIH Génotype Ct Copies/ 

mL 

1 18  F jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 1e 31,3 241930 

2 45  F jaunisse et fièvre Touboro/Nord /  / 33,02 83914 

3 47  M jaunisse et fièvre Touboro/Nord /  / 35,16 22470 

4 16 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 1e 29,94 558890 

5 26 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 1e 32,96 87060 

6 32 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord /  / 36,44 10220 

7 30 F jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 1e 33,08 80860 

8 44 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 3f 38,74 2480 

9 25 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord /  / 35,21 21790 

10 31 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 3f 33,11 79380 

11 16 F jaunisse et fièvre Touboro/Nord /  / 35,34 20110 

12 19 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 1e 31,65 195030 

13 27 F jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 1e 37,67 4790 

14 29 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord / /  31,98 159170 

15 49 F jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 1e 31,21 255710 

16 38 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 1e 29,24 859990 

17 50 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord /  / 35,62 16630 

18 21  F jaunisse et fièvre Touboro/Nord /  / 31,07 278730 

19 44 M − Yaoundé/Centre Positif /  38,22 3420 

20 102 M − Ebolowa/Sud Négatif  / 37,34 5870 

21 34 F jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 1e 29,12 925930 

22 22 M jaunisse et fièvre Touboro/Nord / 1e 32,41 122150 
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Figure 17 : Arbre phylogénétique des séquences du VHE identifiées chez les humains basé 

sur un fragment de l’ORF2. 

L’arbre a été généré en utilisant la méthode du « plus proche voisin ». Les distances 

génétiques ont été calculées en utilisant la méthode Kimura 2 parameters. Seules les valeurs 
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de Bootstrap > 70 ont été présentées. Les souches de référence de GenBank sont incluses et 

pour chacune d’elle, le numéro d'accession, le pays d'origine, l'hôte et le génotype sont 

indiqués. Les souches identifiées dans notre étude chez les humains sont en gras et représentées par les cercles 

(●). 

 

III.3. Etude de la possibilité de transmission inter-espèces du VHE entre les humains et 

les animaux au Cameroun 

Il ressort des analyses phylogénétiques réalisées que nos séquences matchent avec 

diverses séquences détectées à travers le monde et forment avec celles-ci trois clusters. Les 

huit génotypes identifiés chez les porcs appartiennent à un même cluster que les génotypes 3 

identifiés chez les porcs et les humains dans les pays développés tels que le Canada, le Japon, 

les USA, l’Allemagne et l’Espagne (Figure 18). Les douze génotypes identifiés chez les 

humains forment deux clusters. Le premier cluster est constitué par dix génotypes 1, sous-

types 1e et le deuxième cluster  par deux génotypes 3, sous-types 3f (Figure 18). Les analyses 

phylogénétiques montrent que les deux génotypes 3 identifiés chez les humains et les 8 

génotypes 3 identifiés chez les porcs matchent avec les séquences de VHE identifiées chez 

les humains et les porcs dans les pays développés où la transmission zoonotique du VHE est 

fréquemment rapportée et où elle est la principale voie de transmission du VHE (Figure 18). 

Cette similitude ou ce rapprochement entre les séquences du VHE détectées chez les porcs et 

les humains dans notre étude et les séquences du VHE responsables de la transmission 

zoonotique dans les pays développés laissent penser à une possibilité de transmission inter-

espèces du VHE au Cameroun. 
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Figure 18 : Arbre phylogénétique des séquences du VHE identifiées chez les humains et les 

porcs basé sur un fragment de l’ORF2.
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Cet arbre phylogénétique a été construit par la méthode du plus proche voisin et les distances 

génétiques ont été calculées par le modèle de Kimura 2 parameters. Seules les valeurs de 

Bootstrap > 70 ont été présentées. Les souches de référence de GenBank sont incluses et pour 

chacune d’elle, le numéro d'accession, le pays d'origine, l'hôte et le génotype sont indiqués. 

Les souches identifiées dans notre étude chez les humains sont en gras et représentées par les 

cercles (●) tandis que celles détectées chez les porcs sont représentées par les triangles (▲). 
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L’objectif général de la présente étude était de mieux documenter l’épidémiologie de 

l’infection par le VHE au Cameroun. Plus spécifiquement, il était question de : i) déterminer 

la séroprévalence du VHE d’une part chez les personnes à risque de développer les formes 

graves de l’infection par le VHE que sont les femmes enceintes, les personnes âgées et les 

personnes vivant avec le VIH, d’autre part chez les primates non humains et les porcs du 

Cameroun; ii) caractériser génétiquement les souches de VHE qui circulent dans les 

populations humaine et animale du Cameroun; et enfin iii) évaluer la possibilité de 

transmission inter-espèces du VHE entre ces deux populations. 

Le VHE est endémique dans la population humaine étudiée. En effet,  la 

séroprévalence globale du VHE au sein des personnes à risque de développer les formes 

graves de l’infection par le VHE était de 31,3%. Cette séroprévalence est  supérieure à celle 

de 14,2% rapportée par une étude antérieure au sein des personnes vivant avec le VIH dans la 

région du Nord-Ouest mais inférieure à celle de 94,6% rapportée chez les personnes 

suspectées de fièvre jaune dans la région du Nord (Demanou et al., 2013 ; Feldt et al., 2013). 

Toutes ces données indiquent que le Cameroun appartiendrait à une zone de forte endémicité 

selon la classification de Ruggeri et al, (2013). Des fortes séroprévalences globales ont aussi 

été rapportées dans beaucoup d’études africaines confirmant ainsi l’hyper-endémicité de 

VHE dans certains pays de ce continent (Kim et al., 2014). Chez les femmes enceintes et les 

patients infectés par le VIH, la séropositivité aux IgM anti-VHE (13,1% pour les femmes 

enceintes et 7,0% des patients infectés par le VIH) était relativement faible par rapport à celle 

(34,7%) trouvée chez les personnes âgées.  Par contre, pour tous les trois groupes, les 

prévalences en IgG anti-VHE étaient relativement faibles (3,3% pour les femmes enceintes, 

8,5% pour les patients infectés par le VIH et 5,1% de la population âgée). Les études publiées 

au Nigeria et en République Centrafricaine montrent des prévalences des IgM anti-VHE chez 

les PVVIH inférieure au Nigéria (1,3%) et similaire en République Centrafricaine (7,5%) à 

celle trouvée dans la présente étude (7,0%) (Demi Sibiro et al., 2018 ; Junaid et al., 2014). 

Par contre, les prévalences en IgG anti-VHE trouvées dans ces études chez les PVVIH (30% 

pour le Nigeria et 68% pour la RCA) sont supérieures à celle de 8,5% trouvée dans la 

présente étude (Demi Sibiro et al., 2018 ; Junaid et al., 2014). Au Cameroun, une étude 

menée chez les PVVIH à Bamenda (région du Nord-Ouest) présente une prévalence en IgG 

anti-VHE élevée (11,1%) que celle trouvée dans la présente étude (8,5%) et une prévalence 
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en IgM anti-VHE plus faible (0%) que celle trouvée dans notre travail (7,0%) (Feldt et al., 

2013). Chez les femmes enceintes, la positivité des IgM anti-VHE de 13,1% obtenue, était 

inférieure aux 64,4% rapportés au Ghana mais supérieure à 0,5% obtenue en Éthiopie (Abebe 

et al., 2017 ; Adjei et al., 2009). Parallèlement, la prévalence en anticorps IgG anti-VHE dans 

la présente étude était inférieure (3,3%) à celle rapportée dans d'autres pays africains qui 

variait entre 12% et 59% (Abebe et al., 2017 ; Adjei et al., 2009 ; Caron et al., 2008 ; 

Hannachi et al., 2011 ; Stoszek et al., 2006). La forte prévalence en anticorps IgM anti-VHE 

(34,7%) par rapport aux IgG anti-VHE (5,1%) observée dans notre étude chez les personnes 

âgées a déjà été rapportée au Ghana en 2010 (Adjei et al., 2010). La comparaison entre les 

études de séroprévalence du VHE est toujours difficile. Les disparités observées entre ces 

études peuvent être attribuées aux différences observées dans les caractéristiques des 

populations étudiées et à l'utilisation de différents tests sérologiques avec des sensibilités 

variables. 

La présence des anticorps IgM anti-VHE matérialise une infection récente du VHE  et 

deux hypothèses peuvent être émises pour expliquer leur forte prévalence dans les groupes de 

personnes à risque étudiés.  Premièrement, le VHE circulerait de façon épidémique au 

Cameroun et le caractère asymptomatique de cette infection serait à l’origine de sa circulation 

silencieuse. Ce pendant dans les cas où les infections par le VHE seraient symptomatiques, le 

diagnostic serait orienté vers une autre infection. C’était le cas dans une étude publiée en 

2013 dans le Nord-Cameroun (Demanou et al., 2013). En effet, dans deux villages de la 

région du Nord-Cameroun, une épidémie d’une maladie avec pour symptômes la fièvre et 

l’ictère ou jaunisse ayant entrainé la mort de deux personnes dont une femme enceinte s’était 

déclarée.  Les autorités sanitaires locales avaient suspecté une infection par le virus de la 

fièvre jaune et les échantillons ont été prélevés et envoyés au CPC, laboratoire national de 

référence de la fièvre jaune pour confirmation. Les résultats de laboratoire avaient montré que 

le virus de la fièvre jaune n’était pas responsable de cette épidémie. Des analyses 

supplémentaires parmi lesquelles celle du VHE ont été réalisées dont le but de déterminer 

l’étiologie de cette épidémie. La recherche des anticorps anti-VHE avait montré que le VHE 

était responsable de cette épidémie. Cette position est consolidée par une autre étude publiée 

en République Centrafricaine chez les patients suspectés de fièvre jaune (Tricou et al., 2020). 

En effet, cette étude rétrospective montre qu’une épidémie de VHE s’était produite entre 

2008 et 2009 mais avait été assimilée à la fièvre jaune à cause des symptômes similaires entre 
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ces deux infections. Toutes ces données révèlent que dans un contexte comme celui du 

Cameroun où l’infection par le VHE n’ait pas fait l’objet de diagnostic comme les autres 

formes d’hépatite, celle-ci passera toujours inaperçue.  

Dans le cadre de la présente étude l’hypothèse d’une épidémie semble peu probable. 

En effet, en regardant les groupes de personnes à risque à l’origine de cette forte prévalence 

en IgM anti-VHE c-à-d les personnes âgées (avec 34,7% IgM contre 5,1% IgG) et les 

femmes enceintes (avec 13,1% IgM anti-VHE contre 3,3% IgG anti-VHE), on constate qu’ils 

ont été prélevés dans des villes différentes (Yaoundé pour les femmes enceintes et Ebolowa 

pour les personnes âgées) et à des périodes différentes (2009 pour les personnes âgées et 

2015 pour les femmes enceintes). Cette hypothèse est d’autant moins probable quand en 

regardant l’unique étude disponible au Cameroun sur le VHE chez les femmes enceintes 

réalisée dans la même ville et la même année que notre étude, nous observons une prévalence 

faible en IgM anti-VHE (0%) par rapport à celle trouvée dans notre étude (Noufensi et al., 

2016). La deuxième hypothèse émise  pour expliquer la forte prévalence en anticorps IgM 

anti-VHE est que le VHE fait des réactions croisées avec d’autres virus. En effet, les études 

antérieures avaient montré qu’une infection aigue causée par Cytomégalovirus ou 

Epstein‐Barr virus peut induire des fausses réactivités aux anticorps IgM anti-VHE avec les 

tests communément utilisés dans le diagnostic du VHE (Fogeda et al., 2009 ; Hyams et al., 

2014).  C’est ainsi que quelque soit l’hypothèse mise en exergue, il est recommandé des 

études supplémentaires incluant la détection de l’ARN pour confirmer des fortes prévalences 

des IgM anti-VHE, marqueurs d’infection récente. Raison pour laquelle nous avons inclus 

dans notre étude les échantillons des personnes suspectées de fièvre jaune afin de confirmer 

la première épidémie de VHE rapportée en 2013 au Cameroun. 

Des analyses sérologiques ont révélé la présence d'anticorps anti-VHE chez les porcs. 

Cette séroprévalence globale du VHE élevée était de 46,5% confirmant que le VHE circule 

de manière endémique dans la population porcine.  Cette étude est la première de 

séroprévalence du VHE chez les porcs à être réaliser au Cameroun. Les résultats de cette 

étude sont similaires à ceux obtenus en Uruguay en 2018 (Mirazo et al., 2018). Par contre, ils 

sont supérieurs à ceux rapportés au Nigeria et au Mexique mais inférieurs à ceux rapportés à 

Madagascar et en Écosse (Crossan et al., 2015 ; Garcia-Hernandez et al., 2017 ; Owolodun et 

al., 2014 ; Temmam et al., 2013). Ces différences pourraient s'expliquer, au moins en partie, 

par les différents systèmes d'élevage des porcs, les pratiques de gestion et d'hygiène de 
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routine appliquées dans ces élevages et les conditions environnementales qui caractérisent les 

différentes zones (Junaid et al., 2014). Ces différences peuvent également être associées aux 

différentes méthodes de diagnostic du VHE utilisées dans ces différentes études. La présente 

étude montre une prévalence élevée en IgM anti-VHE (25,2%) par rapport aux IgG anti-VHE 

(14,1%). Cette forte séroprévalence pourrait s'expliquer par le fait que la majorité des porcs 

de cette étude avaient plus de 6 mois, or une étude espagnole avait montré que les porcs de 

plus de 12 semaines ont une prévalence en IgM anti-VHE plus élevée que la prévalence en 

IgG anti-VHE (Seminati et al., 2008). En outre, certaines études publiées ont montré que les 

humains et les autres animaux, y compris les porcs, transmettent les anticorps IgG anti-VHE 

maternels à travers le placenta, ce qui peut fournir une protection pendant un certain temps et 

peut contribuer aux combinaisons de classes d'anticorps différentes selon l'âge (Borghesi et 

al., 2014). 

Le VHE circule dans la population de primates non humains du Cameroun. A notre 

connaissance, aucune donnée de la circulation  du VHE n’était disponible  dans cette 

population en Afrique en général et au Cameroun en particulier. Nous documentons ici la 

première étude qui montre la présence d'anticorps anti‐VHE chez les PNH au Cameroun. 

Quatre espèces de PNH présentaient des marqueurs sérologiques IgG anti-VHE: les 

chimpanzés, le gorille, le drill et le mandrill. Une étude antérieure avait également montré la 

présence d'anticorps IgG anti-VHE chez les gorilles et les drills en Allemagne (Spahr et al., 

2018). Des études ont montré la présence d'anticorps IgG anti-VHE chez d'autres espèces de 

primates non humains, notamment les singes japonais, les singes rhésus, les singes 

cynomolgus, les singes taïwanais et les mangabeys à nuque blanche (Hirano et al., 2003 ; 

Huang et al., 2011 ; Melegari et al., 2018). Trois PNH à savoir le chimpanzé, le babouin 

olive et le mangabey agile analysés dans notre étude avaient présenté les marqueurs IgM anti-

VHE indiquant une infection récente par le VHE. Très peu d'études ont pu détecter des 

anticorps IgM anti-VHE chez les PNH. En Chine, une étude a montré la présence d'IgM 

anti‐VHE chez le singe rhésus en 2011 (Huang et al., 2011). De manière générale, les 

prévalences des anticorps anti-VHE chez les PNH observées à travers les études publiées sont 

relativement faibles par rapport à celles trouvées chez les principaux réservoirs confirmés que 

sont les porcs et les sangliers.  

Dans cette étude, la RT-PCR temps réel a permis d’obtenir une fréquence de détection 

d’ARN de 19,1% (22/115) chez les patients positifs en anticorps IgM anti-VHE. Parmi ces 22 
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échantillons positifs en RT-PCR temps réel, 20 (83.3%) échantillons appartenaient aux 

personnes suspectées de fièvre jaune, 1 (5.3%) aux PVVIH, 1 (2.1%) aux personnes âgées et 

0 (0%) aux femmes enceintes. Cette forte fréquence de détection chez les personnes 

suspectées de la fièvre jaune permet de confirmer le caractère épidémique du VHE au 

Cameroun à travers la confirmation de l’épidémie de VHE produite pour la première fois 

dans la région du Nord-Cameroun en 2013. La caractérisation génétique du VHE chez ces 

personnes suspectées de fièvre jaune par RT-PCR nichée, montre le génotype 1, le sous-type 

1e, responsable de plusieurs épidémies de VHE au Tchad, au Nigéria et en République 

Centrafricaine (Akanbi et al., 2019 ; Tricou et al., 2020 ; van Cuyck et al., 2003). Par contre, 

les faibles fréquences de détection chez les femmes enceintes, les PVVIH et les personnes 

âgées nous permettent de rejeter l’hypothèse d’une circulation épidémique du VHE dans ces 

groupes de personnes à risque de développer les formes graves de VHE étudiés dans la 

présente étude. Un autre résultat important de notre travail est la détection du génotype 3, 

sous-type 3f chez deux patients. La détection du génotype 3 chez les humains en Afrique est 

rare et a été rapporté uniquement dans deux études (Kim et al., 2014). Il est connu que le 

génotype 3 du VHE est l’un des génotypes responsables de la transmission zoonotique du 

VHE jusqu’ici dans les pays industrialisés (Song et al., 2014). Sa présence chez les humains 

en Afrique où les génotypes incriminés dans les cas sporadiques et épidémiques sont les 

génotypes 1 et 2, laisse penser à l’existence d’une autre voie de transmission de VHE en 

Afrique en général et au Cameroun en particulier. C’est dans l’optique de vérifier cette 

hypothèse que l’un des objectifs spécifiques de ce travail était de vérifier s’il existerait une 

possibilité de transmission zoonotique de VHE au Cameroun.  

La technique moléculaire RT-PCR nichée a montré la présence du génotype 3 du VHE 

dans 5,9%  (8/136) échantillons des selles des porcs prélevés dans la ville de Yaoundé. C’est  

la deuxième étude au Cameroun qui montre la circulation du VHE chez les porcs. En effet, de 

Paula et Collaborateurs avaient détecté en 2013 le génotype 3 du VHE chez  1,4% (2/139), 

2,6% (1/39) et 0% (0/167) des échantillons de foie de porcs prélevés dans les villes de 

Yaoundé, Bamenda et Douala, respectivement (de Paula et al., 2013). La caractérisation 

moléculaire du génotype 3 de VHE chez les porcs dans la présente étude, confirme bien que 

les porcs constituent les réservoirs du VHE au Cameroun. Le fait que les échantillons des 

selles des porcs positifs en IgM ont été testés, pourrait expliquer la différence observée au 

niveau des prévalences obtenues. Diverses études ont signalé la présence du génotype 3 du 
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VHE dans les populations porcines dans différentes parties du monde. En Afrique, bien 

qu’étant limitées, les études de détection du VHE chez les porcs ont été rapportées dans 

quelques pays. En Afrique du Sud, une étude réalisée par Adelabu et al. (2017) avait montré 

la présence du génotype 3 du VHE dans 4,4% (7/160) échantillons des selles. En République 

Démocratique du Congo, le génotype 3 a été mis en évidence dans 2,5% (1/40) d’échantillons 

des selles (Kaba et al., 2010). Au Nigéria, 76.7% (69/90) échantillons des selles des porcs 

testés, présentaient le génotype 3 du VHE (Owolodun et al., 2014). Au Burkina Faso et à 

Madagascar, les génotypes 3 du VHE avaient été détectés chez 0,6% (1/157) et 1,2% (3/250) 

d’échantillons de foies de porcs testés, respectivement (Temmam et al., 2013 ; Traore et al., 

2015).  

Aucun échantillon des primates non humain n’était positif après amplification par RT-

PCR temps réel et classique. Ces résultats sont similaires à ceux obtenus dans d’autres études 

menées à travers le monde. Des études sérologiques et moléculaires menées chez différentes 

espèces de PNH en Italie et en Allemagne en 2018, avaient montré la présence des anticorps 

anti-VHE mais l’absence de l’ARN dans les sera analysés (Melegari et al., 2018 ; Spahr et 

al., 2018). Malgré l’absence d’ARN du VHE dans ces échantillons de primates non humains, 

les résultats sérologiques laissent croire que ces animaux pourraient être des réservoirs du 

VHE au Cameroun car les IgM anti-VHE ont été détectées dans 2,3% (4/172) d’échantillons 

testés.  

La présente étude a permis de détecter une diversité génétique de VHE au Cameroun avec 

le génotype 1, sous-type 1e et le génotype 3, sous-type 3f détectés chez les personnes 

suspectées de fièvre jaune dans la région du Nord-Cameroun et le génotype 3 détecté chez les 

porcs. La détection du génotype 3 chez les humains en Afrique est rare et n'a été rapportée 

que dans deux études (Kim et al., 2014). Il est connu que le génotype 3 est l’un des génotypes 

responsables de la transmission zoonotique du VHE rapportée dans les pays développés 

(Song et al., 2014). La présence de ce génotype chez les humains en Afrique où les génotypes 

impliqués dans les cas sporadiques et épidémiques sont les génotypes 1 et 2, suggère 

l'existence d'une autre voie de transmission du VHE en Afrique en général et au Cameroun en 

particulier. Afin de vérifier l'hypothèse d'une éventuelle transmission zoonotique du VHE au 

Cameroun, nous avons inclus dans les analyses phylogénétiques, en plus des séquences de 

VHE  obtenues dans notre étude chez les humains et les porcs, les séquences de VHE 

obtenues chez les humains et les animaux dans d'autres parties du monde. Les analyses 
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phylogénétiques ont montré que toutes les huit séquences de VHE identifiées chez les porcs 

et deux des séquences détectées chez les humains dans notre étude appartiennent au même 

cluster. Ces séquences matchent avec les séquences de VHE de génotype 3 identifiées chez 

les humains et les porcs dans les pays développés, où il est responsable de la transmission 

zoonotique du VHE. Toutes ces observations valident l’hypothèse de la possibilité de 

transmission zoonotique ou inter-espèce du VHE au Cameroun, comme c'est le cas dans les 

pays développés. En Afrique, la seule voie de transmission de VHE rapportée jusqu’ici est la 

transmission oro-fécale via la consommation d’eau contaminée (Kim et al., 2014). Nos 

résultats rapportent pour la première fois une possibilité de transmission zoonotique de VHE 

en Afrique. Ce pendant, des études ultérieures seront menées pour bien élucider cette voie de 

transmission de VHE au Cameroun. En effet, une étude de caractérisation moléculaire du 

VHE sera menée au sein des personnes en contact régulier avec les réservoirs du VHE 

(vétérinaires, fermiers, personnels des abattoirs) afin de comparer les génotypes présents chez 

ces derniers à ceux identifiés chez les animaux.  
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Conclusion 

Le présent travail avait pour objectif général de documenter  l’épidémiologie de 

l’infection par le VHE au Cameroun. Ce travail a permis d’obtenir une bonne connaissance 

sur l’épidémiologie du VHE chez les personnes à risque de développer les formes graves de 

l’infection par le VHE (femmes enceintes, PVVIH et personnes âgées) d’une part et les 

animaux réservoirs du VHE (porcs et PNH) d’autre part au Cameroun. 

Au sein des femmes enceintes, des personnes âgées et des personnes vivant avec le VIH, 

on observe des séroprévalences du VHE élevées quelque soit la population étudiée. Au sein 

des populations animales analysées, on note des séroprévalences du VHE élevées chez les 

porcs et relativement faible chez les primates non humains. 

La présente étude a permis de confirmer la circulation  du VHE dans la population 

humaine et porcine du Cameroun. La caractérisation génétique a permis d’identifier le 

génotype 1, sous-type 1e responsable des épidémies de VHE dans certains pays voisins du 

Cameroun et le génotype 3, sous-type 3f  dans la population humaine. Dans la population 

animale le génotype 3, a été identifié chez les porcs alors qu’aucun génotype n’a été détecté 

chez les primates non humains. 

Les résultats de la présente étude montrent que les génotypes 3 du VHE détectés chez les 

humains et les porcs forment un cluster avec les souches de VHE responsable de la 

transmission zoonotique dans les pays industrialisés. Ils permettent de confirmer l’hypothèse 

d’une possible transmission inter-espèces de VHE au Cameroun mais d’autres études seront 

menées dans le but de bien élucider cette voie de transmission du VHE. 
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Perspectives 

Cette étude met en exergue l’importance de mettre en œuvre d’autres études dans le 

but d’avoir une connaissance globale de l’épidémiologie de l’infection par le VHE au 

Cameroun où les données sont encore très rares. Des travaux supplémentaires sont envisagés 

et permettront de : 

 Déterminer la séroprévalence du VHE dans d’autres régions et dans la population 

générale en vue de déterminer la prévalence nationale du VHE et étendre cette étude 

aux autres réservoirs potentiels du VHE tels que les suidés sauvages, les rats, les 

chauves-souris et les lapins; 

 Caractériser les génomes complets des génotypes détectés dans le cadre de notre étude 

afin de réaliser les analyses mutationnelles, phylodynamiques et phylogéographiques ; 

 Mener une étude de caractérisation moléculaire du VHE au sein de la population des 

personnes en contact régulier avec les réservoirs du VHE (vétérinaires, fermiers, 

personnels des abattoirs) afin de bien élucider la transmission zoonotique du VHE au 

Cameroun.  

 

Recommandations 

Afin de limiter la propagation silencieuse du virus de l’hépatite E au Cameroun, nous 

recommandons : 

 Au ministère de la santé publique, d’introduire le dépistage du VHE au même titre 

que le dépistage des autres formes d’hépatites virales surtout chez les personnes à 

risque de développer les formes fulminantes de VHE. 

 Aux médecins, de demander les examens  de VHE chez les patients présentant les 

symptômes caractéristiques des maladies hépatites dont l’étiologie reste inconnue 

après les analyses des infections autres que le VHE. 

 A la population générale, d’adopter les mesures d’hygiènes rigoureuses à travers la 

consommation d’eau de qualité connue et une bonne cuisson de la viande des 

animaux. 
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Annexe 1: Fiche d’identification des animaux 

 

Date de prélèvement………………….. 

 

Code de l’animal ................................ 

 

 

Sexe :       M                            F              

 

 

Age…………………………………. 

 

 

Poids……………………………………… 

 

Apparence : malade                  Bien portant  

 

 

Région ………………………………Ville……………………………. 

 

 

Lieu de prélèvement : 

 

 

Marché…………………………………………………………… 

 

 

Abattoir………………………………………………………….. 

 

 

Ferme…………………………………………………………….. 

 

 

Prélèvement réalisé :    Foie               Selles           Sang            Bile  
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Annexe 2: protocole de traitement de selle pour extraction de l’ARN  

1. REACTIFS : 

- PBS pour les selles  

2. MATERIEL: 

- tubes Falcon 15 ml  

- centrifugeuse réfrigérée 

- vortex 

- spatule en bois  

- tubes Nunc 1,8 ml 

3. METHODE :  

Procédez dans l'ordre: 

1) - Etiqueter les tubes Falcon 15 ml et y introduire 12 billes (1g) par tube  

2) - Ajouter 5 ml de PBS selles dans les tubes 

3) - Mettre 1g de selles dans les tubes identifiés (sous la hotte d’extraction de selle)  

4) - Vortexer les tubes pendant 30 secondes  

5) - Conserver le reste des prélèvements de selles à -20°C dans leur flacon d'origine 

6) -Homogénéiser les suspensions de selles sur le shaker mécanique pendant 10 min 

7) -Incuber dans un bain Marie à 60°C pendant 5 minutes, puis vortexer 

vigoureusement pendant 30 secondes 

8) - Centrifuger 30 min / 3000g (4200 rpm) / + 4°C, aspirer le surnageant clarifié   

Note : Bien s’assurer de la clarté de la suspension de selle pour éviter le colmatage 

des colonnes lors de l’extraction. 

9) - Mettre 1,8 ml de surnageant par tube Nunc bien étiquetés 

10) - Transférer 1 ml de suspension de selle du premier tube nunc dans un tube de 1,5 

ml (sous la hotte de la pièce d’extraction) et concentrer les virus en centrifugeant 

30 min / 17 000 g / + 4°C  

11) - Eliminer en pipetant délicatement 860 µl de surnageant et utiliser les 140 µl 

restant pour l’extraction de l’ARN  

12) -Ajouter 560  µl de tampon AVL et continuer le l’extraction avec le kit Qiagen 

sans modification du protocole prescrit par le fabricant (voir protocole 

d’extraction de l’ARN, QIAGEN) 
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Annexe 3: Protocole d’extraction d’ARN 

 

 LYSE  

1-Distribuer 560 µl de la solution de lyse (Buffer AVL+carrier RNA) dans les tubes de 

1,5ml ; 

2-Ajouter 140 µl de l’échantillon et mélanger au vortex pendant 15 secondes ; 

3-Incuber à la température ambiante pendant 10 mn et centrifuger brièvement.  

 

 FIXATION  

1-Ajouter 560 µl d’éthanol 96°c, mélanger au vortex pendant 15 secondes ; 

2-Centrifuger brièvement, transférer 630 µl du mélange dans la colonne ; 

3-Centrifuger à 8000 rpm pendant 1 mn ou 6 000 g pendant 1 mn ; 

4-Jeter le tube collecteur, mettre la colonne dans un nouveau tube. 

 

 LAVAGE  

1-Ajouter 500 µl de tampon AW1 ; 

2-Centrifuger à 8 000 rpm pendant 1 mn ; 

3-Transférer chaque colonne dans un nouveau tube ; 

4-Ajouter 500 µl du tampon AW2 ; 

5-Centrifuger à 2 0000 g ou 14 000 rpm pendant 3 mn ; 

6-Jeter  le  tube  collecteur  et  utiliser  un  autre  tube  pour   une  centrifugation  à  vide  à  

14000  rpm pendant 1 mn ; 

7-Eliminer le filtrat et le tube collecteur, transférer chaque colonne dans un nouveau tube 

1,5ml.  

 

 ELUTION  

1-Ajouter 60µl de la solution d’élution (tampon AVE) ; 

2-Incuber à la température ambiante pendant 1 mn ; 

3-Centrifuger à 6 000 g  pendant  mn, jeter la colonne et garder le tube contenant l’ARN, à 

conserver à -20°C. 
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Annexe 4 : Autorisation du MINEPIA 
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