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Contexte 
Diversité génétique du VIH

• A l’échelle mondiale



Contexte(I)

• En Afrique de l’Ouest



Au Sénégal

 Grande diversité génétique documentée depuis les années 2000

 Prédominance du CRF02_AG dans la Pop. Générale (Harr F Njai et al., 2021)

 Prédominance du sous-type C avec une diversité intra sous-types chez les HSH

(H.Diop-Ndiaye et al., 2013, N.Leye et al., 2013)

 Complexité des souches prédominantes (CRF02_AG et C) avec co-circulation

d’autres souches (A.Bangue et al.,2019 )

 Scénarii de co et super-infections également documentées (J. BOUGON et al., 2021)

favorisant la diversité génétique

Contexte (II)
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Contexte (III)
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Du taux élevé de la réplication couplée à une faible fidélité de la transcriptase 

inverse;

Des phénomènes de recombinaison qui s’interfèrent en présence de deux virus,

De l’hétérogénéité observée de la prévalence du VIH-1,

Cette diversité génétique résulte



 Précision et amélioration outils de diagnostic biologique

 Choix des molécules dans le TARV  (ex: Profil VIH-2 et Groupe O) 

 Documentation de  l’évolution et la distribution des souches

 Etude des réseaux de transmission pour améliorer les stratégies de prévention 
ciblées (Pop HSH par ex. )

Cependant, il existe peu de données sur l’évolution et la répartition des sous-
types, sous-sous-types du VIH-1 et les proportions des CRFs au fil des ans, en 
particulier au Sénégal, où la diversité génétique du VIH-1 est remarquable

Contexte (IV)
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Intérêt et nécessité d’étudier la diversité génétique



Déterminer l’évolution de la diversité génétique des séquences

des gènes gag et env du VIH-1 au Sénégal de 1990 à 2020.

Objectif
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 Recueillir les données à partir de la base de données publique de Los Alamos

(http://www.hiv.lanl.gov) ;

 Renseigner le code alpha-2 du Sénégal (SN) pour le pays d’échantillonnage ;

 Trouver toutes les séquences pour un gène ou une région spécifique (VIH-1,

SIVcpz & SIVgor) ;

 Les régions génomiques d’intérêt sont : gag [790-1921], et env [6225-8250]

relativement à la séquence de référence (HXB2).

Méthodologie (I)
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Collecte des séquences

http://www.hiv.lanl.gov/


 Un scripte Python a été utilisé pour transformer les fichiers fasta téléchargés en fichiers 
CSV ;

 Ensuite ces derniers sont importés dans une base de données MySql grâce à l’outil 
Laragon, avec les colonnes suivantes :

sous-types (type)

pays (country)

année de collecte (annee) 

nom (id_patient)

accession et les séquences en acide nucléique (an).

Méthodologie(II)
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Filtrage des séquences



Scripte Python

Méthodologie(III)

Base de données avec l’outil Laragon
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Stockage des séquences



• SELECT CONCAT(`type`,';',SUBSTR(annee, 3),';',accession,';', an) FROM env WHERE 
doublons != 1 and type = '' and annee != '-' ORDER BY annee

Données filtrées avec séparateur point-virgule

Méthodologie(IV)
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Stockage des séquences



1990-1994        

1995-1999

 2000-2004

 2005-2009

2010-2014

SELECT

CONCAT(`type`,'.',annee,'.',id_patient,'.',accessio

n,CHAR(13),an) FROM gag WHERE annee BETWEEN 1990

AND 1994 AND doublons != 1 ORDER BY annee

SELECT

CONCAT(`type`,'.',annee,'.',id_patient,'.',accessio

n,CHAR(13),an) FROM gag WHERE annee BETWEEN 1995

AND 1999 AND doublons != 1 ORDER BY annee

Méthodologie(V)
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Stratification des séquences



Collecte des séquences

o 286 séquences du gène gag

o 172 séquences du gène env

Filtrage, 

o 04 séquences de gag

o 03 séquences de env

Résultats (I)
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Résultats (III)
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Résultats (IV)
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Résultats (V)
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Discussion(I)

De façon globale le CRF-02AG reste la forme recombinante circulante la plus 

répandue au Sénégal,

Après stratification des données ,CRF-02AG  dominer avec un bon pourcentage 

par rapport aux autres variants jusqu’en 2004,

A partir de 2005 , l’analyse de la région génomique env et gag montre une baisse 

de la proportion de CRF02_AG au profit du sous-type C,



Discussion (II)

 C’est en 2005 que le Sénégal a enregistré plus de  cas de VIH1  chez les Hommes 

ayant des rapports sexuels avec d’autres Hommes (HSH),

 D’après les données de la littératures , le sous type C est  largement représenté 

dans le groupe des HSH au Sénégal  (H.Diop-Ndiaye et al .2013, N Leye et al.,  

2013),



 Dans ce présent travail préliminaire, l’analyse des régions génomiques gag et env, a

permis de confirmer la grande diversité génétique des gènes gag et env du VIH-1

isolés au Sénégal.

Ces résultats doivent cependant être confirmés par l’analyse d’autres gènes en

particulier, le gène pol.

Conclusion
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