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l. Introduction

Depuis 2018, UInstitut National de Recherche Biomédicale a
acquis des équipements, réactifs et consommables qui Lui
ont permis de réaliser les analyses de NGS au pays via les
plates-formes Illumina et Oxford Nanopore Technologies
(ONT). Les diverses formations regues ont permis a léquipe
de séquencage des pathogénes de s'approprier la technolo-
gie. Cet acquis a été un support d'appui important pour les
activités suivantes:

- Confirmation de deux derniéres épidémies de la Maladie a
Virus Ebola (122me et 132me);
- 3 investigations complémentaires autour de la 10°™ épi-
démie EbolaenRDC:
- L'impact de la mutation V75A,
- Le profil bactériologique et virologique des
échantillons négatifs collectés durant ladite épidé
mie.
- Lelien avec les 122m et 13¢™ épidémie.
- Détection des variants préoccupants (VOC) de la Covid-19
ayant circulé en Afrique Centrale.
- Détection moléculaire directe du Polio virus
avec la plate-forme Nanopore.
. Confirmation de l'épidémie de Monkeypox dans le Manie-
ma

IIl. Activitées realisees

1. Maladie a Virus Ebola

- Confirmation de lépidémie de Peste dans la province de
Ulturi.

Toutes ces activités se sont déroulées essentiellement a
Kinshasa ou le séquencage est implémentée dans ses com-
posantes « wet lab » et « dry lab » ou bio-informatique. La
méme démarche a été aussi entreprise avec succés dans le
Nord - Kivu, précisément a Goma.

|l. Vue densemble de la Méthodolo-
gie de sequencgage

Tout au long de l'année, plusieurs approches et protocoles
ont été utilisés pour le séquencage en fonction de lobjectif
poursuivi. Notons que le séquencage des amplicons était la
stratégie appliquée pour le séquencage des virus Ebola, Po-
lio et SARS-CoV-2 tandis que l'approche métagénomique a
serviala détection du Monkeypox et de Yersinia pestis.

Pour ce qui concerne les analyses bioinformatiques, les pi-
pelines ivar et artic ont servi pour le séquencage par am-
plicons respectivement dans les plate-formes Illumina et
Nanopore. Le pipeline consensus.fasta et PathDisco ont été
utilisés pour les analyses métagénomiques.

a. Confirmation des deux derniéres (12eme et 13eme) épidémies MVE

Deux épidémies ont été déclarées cette année au Nord - Kivu : a Butembo en février 2021 et a Beni vers fin octobre 2021.

Leur situation est résumée dans le tableau ci-dessous.

128me épidémie

Zone de santé

Biena (Extension Butembo)

138me épidémie

Béni

Période Du 7 février au 3 mai 2021 Du 07 octobre au 16 décembre 2021
Total échantillons analysés 1758 1175

Nombre de patients testés positifs n 8

Nombre d'échantillons expédiés a Kinshasa 1 1

pour séquengage

Nombre d'échantillons positifs séquencés 0 7 dont 6 génomes complets
surterrain

Investigations supplémentaires a Kinshasa

Lien avec les échantillons de
Butembo

Lien avec échantillon de Butsili Séquencage de
30 échantillons de la10éme épidémie en lien pro-
bable avec le casindex.. les Analyses continuent

Tableau 1: Situation des 2 épidémies ayant sévi au Nord-Kivu cette année

Pour les 2 réémergences, les nouveaux cas détectés et
séquencés ont un lien avec un groupe déchantillons de
la 10éme épidémie (variant Ituri). Il ne s'agissait donc pas
d’'une nouvelle introduction de virus (spillover), mais plutot
une résurgence probablement a partir d'un survivant.

Pour lépidémie de Biena, le patient avait 5 mutations de
plus que le génome le plus proche, révélateur d'un taux de
substitution ralenti et caractéristique de linfection prove-
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nant d’'une source persistante. La méme suggestion d'infec-
tion provenant de source persistante a été émise également
pour lépidémie de Butsili (Béni) suite a la réduction de 5,6
fois du taux évolutif. Le nouveau génome(21-BEN114) avait
six mutations divergentes du génome le plus proche, qui a
été collecté enjuillet 2019".

1. https://virological.org/t/oct-2021-evd-case-in-drc-linked-to-2018-2020-
nord-kivu-evd-outbreak/762
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Figure 1a : : Arbre phylogénétique des échantillons de la 10éme épidémie
intégrant les séquences des 12¢ et 132 épidémies en rouge
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Figure 1.b: Illustration de la divergence des échantillons des 12¢ et 13¢ épidémies sur cette horloge de temps

b. Investigations complémentaires autour de la
10éme épidémie Ebola

i. Le lien avec les 12¢m et 132 épidémie

Aprés confirmation des épidémies, le séquengage a per-
mis d'établir des liens avec des génomes isolés lors de la
10me épidémie. Pour la 13" épidémie, les génomes les plus
proches (BEN24348 et KAT7440) étaient isolés des échan-
tillons prélevés sur des patients décédés. Ils ne pouvaient
donc pas étre la source de l'infection, mais plutét probable-
ment dans la méme chaine de transmission ou a proximité
du survivant infecté de maniére persistante.

En outre, le premier cas diagnostiqué (21-BEN114) ne sem-
blait pas étre le cas source selon les rapports épidémio-
logiques. En effet, il a fait suite a un groupe de trois décés
suspects de MVE signalés par les responsables de la zone
de santé de Beni le 30 septembre qui se sont produits dans
un ménage de la zone de santé de Butsili les 14,19 et 29 sep-
tembre 2021. Les trois cas présumés de MVE vivaient dans

le méme quartier que le cas confirmé. Aucun échantillon n'a
été prélevé dans ces cas et des enterrements sirs et dignes
n'ont pas été effectués. Ainsi, a été émise I'hypothése selon
laquelle une ou plusieurs des six mutations acquises pour-
raient s'étre produites pendant la transmission interhumaine
normale avant le prélevement de l'échantillon de 21-BENT114.
Ceci a donné lieu a des investigations supplémentaires ayant
consisté a la recherche dans les bases des données ainsi
que dans les narratifs dinvestigations épidémiologiques,
tous les échantillons de la 10éme épidémie, en provenance
des aires de santé de Butsili et Kanzulinzuli prélevés autour
de juillet 2019.

30 échantillons ont été retrouvés et séquencés (cfr figure a
la page suivante). Méme de nouveaux génomes (en gris) sont
entre BEN24348 et les échantillons 21-BEN (en vert). Le pa-
tient INRB-002269 (Lab ID BEN_24419 et Epi ID BENV_25508)
partage une mutation avec la branche vers les échantillons
21-BEN, mais posséde également des mutations supplémen-
taires. Il figure également parmi les contacts des cas index
et a été récemment échantillonné & Beni. Les séra de ces
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contacts étaient négatifs pour Ebola (Genexpert) et ont été
expédiés a 'INRB pour sérologie (IgM et 1gG) avec d'autres
contacts. Un rapport sur les résultats sérologiques suivra
sous peu. Le patient INRB-002269 (Lab ID BEN_24419 et Epi

Phylogeny
Health zone w

ID BENV_25508) a été en outre testé positif aux IgG et néga-
tif aux IgM (malgré un faible signal). Le séquencgage de tous
les cas liés a INRB-002269 pourrait étre utile.

RESET LAYOUT

21-BENO33

21-BENO97

21-BEN114

21-BEN236

o 20211219_EBOV_INRB-00226%/ARTIC/medaka

@ 2021121%_EBOV_INRB-000547/ARTIC/medaka

| 2021121%_EBOV_INRB-009102/ARTIC/medaka

| 2021121%_EBOV_INRB-000896/ARTIC/medaka

« 20211219 EBOV_INRB-000576/ARTIC/medaka

| 20211219_EBOV_INRB-002266/ARTIC/medaka
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Figure 2 : Capture d'écrans de larbre phylogénétique intégrant les échantillons de la 13¢™ épidémie et 7 des 30 échantillons séquencés les plus proches

génétiquement
ii. L'impact de la mutation V75A

La 10é™ épidémie de la MVE qui a sévi en RDC est la 2eme
dans le monde tant par sa durée, soit 22 mois, que par son
importance en termes de cas enregistrés. Déclarée le ler
aolt 2018 dans la province du Nord-Kivu, elle s'est propa-
gée dans les provinces de llturi et du Sud-Kivu, avec des
cas d'exportation en Ouganda. Cette flambée a présenté des

Genotype at GP site 75 2018-2020 outbreak
B A

2018-05 2018-09

2019-01

Time (YYYY-MM)

2019-05 2019-08 2020-01 2020-05

2014-01

difficultés particulieres du fait quelle est apparue dans une
zone de conflit actif. On a dénombré 3 470 cas, 2 287 dé-
cés et 1171 survivants jusqu'au 25 juin 2020. Plus de 800
échantillons répartis sur toute la durée de l'épidémie, ont
été séquencés a ce jour. Il a été observé dans lapparition
d'une mutation non synonymique au niveau de la protéine
GP, V75A (figure 4).

Genotype at GP site 82 2013-2016 outbreak

m- v

e R

= =
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Figure 3 : Capture décrans sur Nextstrain montrant larbre phylogénétique des échantillons séquencés durant la 10éme épidémie et lintroduction de la

mutation V75A et ceux de l'épidémie de UAfrique de 'Ouest pour la mutation A82V

Pour lépidémie de Biena, le patient avait 5 mutations de
plus que le génome le plus proche, révélateur d’un taux de
substitution ralenti et caractéristique de linfection prove-
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nant d'une source persistante. La méme suggestion d'infec-
tion provenant de source persise.
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Figure 4 : Mutation A82V constatée en Afrique de 'Ouest et ayant le méme
modeéle que celle V75A

La méme question s'est donc posée pour la mutation V75A
qui s'est fixée. Les investigations consistent & séquencer le
maximum d'échantillons et surtout couvrir la période suppo-
sée de lapparition de la mutation. Ceci permettra de compa-

rer les patients avec la mutation a ceux qui ne lont pas et
déterminer limpact sur lévolution de l'épidémie en termes
d'infectiosité, transmissibilité, (étalité, échappement vac-
cinal ou face au traitement expérimentaux.

iii. Profil bactériologique et virologique des
échantillons négatifs 10°™ épidémie

Au cours des 22 mois qu'a duré la 10°™ épidémie, la riposte
a réalisé des tests pour plus 220 000 échantillons. Cepen-
dant, seuls ceux de prés de 3470 cas, (soit un peu plus
de 20000 échantillons) étaient revenus positifs a la PCR
Ebola. Sur les échantillons revenus négatifs, une moindre
proportion appartenait aux cas contacts asymptomatiques
sous suivi, et la majorité (plus de 80%) étaient prélevé
chez les patients symptomatiques, répondant a la défini-
tion des cas en période épidémique.

Pour cette grande majorité des patients, des investiga-
tions par approche métagénomique des échantillons né-
gatifs de la 10°™ épidémie, sont en cours d'analyse. Elles
ont pour objectif de déterminer les profils bactériologique
etvirologique.

Une étude pilote a été lancée sur 274 échantillons. 96 li-
brairies ont déja été séquencées et sont en cours d'ana-
lyse bio-informatique.

2.Pandémie a Covid-19

a.Introduction

En RDC, le premier cas Covid-19 a été diagnostiqué le 10 mars
2020 et la RDC a enregistré jusquau 31 décembre prés de
79632 cas confirmés dont 2 cas probables et 1135 décédés. La
premiére séquence a été publiée sur la plate-forme Gisaid 2
semaines plus tard, soit le 25 mars 2020. La RDC a été parmi

les premiers pays dans le monde a partager publiquement
ses séquences sur Gisaid afin de guider la riposte mon-
diale.

Adhérant au Pathogen Genomics Initiative (PGI), dés février
2021, U Institut National de Recherche Biomédicale (INRB)
a été désigné par 'OMS et Africa CDC, comme Laboratoire
Régional de Référence pour le séquengage des échantil-
lons SARS-Cov-2 en provenance de Tchad, de la Répu-
blique du Congo, du Cameroun et de la République Centra-
fricaine permettant étude des mutations virales dans le
temps et dans lespace pouvant également aider a suivre la
propagation de l'agent pathogéne et a mieux comprendre
les voies de transmission potentielles et la dynamique de
la transmission.

Avec l'appui et les efforts de plusieurs partenaires, le Pays
a pu séquencer les échantillons réceptionnés en 2021, an-
née marquée par les 3°™ et 4*™ vagues.

b. Activités réalisées
Les activités réalisées durant 'année 2021 ont consisté en:
- Réception etinventaire des échantillons ;

- Séquencgage;
- Et Formation.
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i. Réception et inventaire des échantillons

En plus des échantillons de la RDC, Le laboratoire de sé-
quencage a analysé des échantillons en provenance de 4
autres pays d'Afrique centrale, a savoir le Cameroun, le
Tchad, la République Centrafricaine, la République du Congo
(tableau ).

Nombre d’expéditions

Pour ce qui concerne la RDC, les échantillons ont été
collectés depuis au moins 7 provinces sur les 26 (ta-
bleau 2).

Tous les échantillons positifs devraient avoir de bonnes
charges virales (Ct<30 pour au moins une des cibles,
ceux inférieurs & 28 étant privilégiés), avant détre
transmis au laboratoire de séquengage. Les échantil-
lons de la RDC ont été réceptionnés en collaboration
avec le laboratoire de grippe et virus respiratoires de
UINRB, de l'Université de Kinshasa, de certains hopi-
taux de Kinshasa et des divisions provinciales.

Les détails sont fournis dans le tableau ci-dessous.

Nombre d’échantillons

Tableau 2: Echantillons regus par pays

Haut Katanga 20 50
Haut Uélé 14 23
Kinshasa 502 682
Kongo Central 6 13
Lualaba 9 18
Nord Kivu 18 24
Tshopo 2 5
Non renseigné 122 190

Tableau 3: Nombre d'échantillons de la RDC regus par provinces

Ces échantillons ont été transmis a la biobanque pour un stockage a long terme.
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ii. Protocoles utilises

Les échantillons ont été extraits a l'aide du kit Qiagen RNA

Mini. Les kits superscript SSIV @ et Lunascript @ ont servi a

la synthése des ADNc. Les PCR multiplex se sont déroulées iii. Résultats de séquencage
a laide des amorces V3, V4, Midnight ou Qiagen. Pour la pré- a.RDC

paration des librairies, plusieurs protocoles et kits ont été

utilisés dans les 2 plate-formes NGS Illumina et Nanopore a La RDC a été marquée cette année par 2 vagues et
savoir : Rapid Barcoding Kit (Midnigth), SQ-LSK109, Nextera léquipe a analysé plus de 1005 échantillons dont 693
DNA Flex, Qiaseq. Les pipelines artic ou iVar ont servi aux avaient une couverture du génome séquencé supé-
analyses bioinformatiques. Les consensus obtenus ont été rieure a 80% (tableau 3). La performance a varié
soumis aux logiciels Pangolin et/ou Nextclade pour lassi- tout au long de l'année et était fonction essentielle-
gnation des variants avant d'étre publiées sur Gisaid. ment de la qualité des échantillons recus.

Plate -forme Cover>80% Grand Total

MiSeq Illumina 366 583
MinION ONT 36 362
GridION ONT 281 15
Mki1C ONT 10 45

Tableau 4. Nombre d'echantillons par plateforme et séquenceur

Laboratoire de Génomique des Pathogénes - Rapport Annuel 2021 6
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Figure 5: Pays d'Afrique Centrale couverts et appuyés par 'INRB dans la surveillance génomique

Pour ce qui concerne la RDC, les variants détectés sont illustrés dans la figure ci-dessous. Nous notons que le variant
Delta a circulé durant toute l'année avant de prédominer durant la 3éme vague. Il a successivement laissé la place aux

variants B.1.640 et Omicron.

' o B Other
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Figure 6 : Variants détectés en 2021
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b. République du Congo

En provenance du Congo, il y a eu 5 expéditions dont 3 les 2 der-
niers mois. Les échantillons en provenance de la République du
Congo ont été dominés respectivement par rapport aux expédi-
tions, par les variants Alpha (expéditions juin), B.1.620 (octobre),

B.1.640 (fin novembre), Delta et Omicron.

1ére expédition: 100 échantillons (15/06/21)

Figure 7:Répartition des variants détectés dans les échantillons de la 1ére expédition de la République du Congo

2éme expédition : 73 échantillons (20/10/21)

Figure 8: Répartition des variants détectés dans les échantillons de la 2e expédition de la République du Congo

Laboratoire de Génomique des Pathogénes - Rapport Annuel 2021
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3éme expédition : 160 échantillons (23/11/21)

(B1640) e
5T% "y,

Figure 9 Répartition des variants détectés dans les échantillons de la 3e expédition de la République du Congo

4éme expédition : 81échantillons (12/12/21)

e

211 [Dalts)
29%

20A (B1.640)
19%

Figure 10: Répartition des variants détectés dans les échantillons de la 4e expédition de la République du Congo
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5éme expédition : 72 échantillons (18/12/21)

Figure 11: Répartition des variants détectés dans les échantillons de la 5e expédition de la République du Congo

c. Tchad

Pour ce qui concerne le Tchad, il y a eu 3 expéditions do-
minés respectivement par les variants B.1.1.1 (expédition de
juillet 2021) et Delta (2éme et 3éme expéditions).

SOUDAN

1ére expédition : 20 échantillons (13/07/21)

CAMEROUN

CENTRAFRIQUE

Figure 12: Répartition des variants détectés dans les échantillons de la le expédition du Tchad
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2éme expédition : 20 échantillons (27/09/21)

Figure 13: Répartition des variants détectés dans les échantillons de la 2e expédition du Tchad

3éme expédition : 20 échantillons (24/11/21)

Figure 14: Répartition des variants détectés dans les échantillons de la 3e expédition du Tchad
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c. République Centrafricaine

Parmi les échantillons de la RCA, les variants majoritaires par expédition sont respectivement le B.1.177, le variant Delta
etle B.1.640.

SOUDAN

MGERIA ETHIOPIE
SOUDAN
DU sUD
/
CAMEROUN
LA REPUBLIQUE {
st DEMOCRATIQUE OUGANDA
. ( CONGO DU CONGO b
GABON | 3

1ére expédition : 50 échantillons (12/04/21)

Figure 15: Répartition des variants détectés dans les échantillons de la le expédition de laRCA

2éme expédition : 51 échantillons (07/08/21)

Figure 16 : Répartition des variants détectés dans les échantillons de la 2e expédition de la RCA
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3éme expédition : 50 échantillons (07/12/21)

AYI4
a5 4

Mone (B.1.640.1)
5%

Figure 17: Répartition des variants détectés dans les échantillons de la 3e expédition de la RCA

d.Cameroun

Le Cameroun permis de détecter les variants B.1.619 et le va-
riant B.1.620.

Far
North

North

Adamawa
Northwest

Littoral

South
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1ére expédition: 100 échantillons (29/04/21)

Figure 18 : Répartition des variants détectés dans les échantillons de la Te expédition Cameroun

2éme expédition : 488 échantillons (23/08/21)

B.1
1% Eta (B.1.525-like)

B.1.1.318

eta (B.1.351-like)

Figure 19: Répartition des variants détectés dans les échantillons de la 2e expédition Cameroun
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iii. Formation

Cette année, le laboratoire de
séquencage a regu succes-
sivement plusieurs hdtes en
provenance du Tchad et de la
République du Congo afin de
renforcer les capacités dans la
surveillance génomique SARS-
CoV-2. Les participants ont été
formé dans les manipulations
de laboratoire conformément au
protocole Midnight sur la plate-
forme Nanopore, et initié aux
analyses bio-informatiques sur
le pipeline artic.

Nombre de personnes Période de formation

Tchad 3 Du13 au 31octobre 2021
République du Congo 2 Du 20 octobre au 04 novembre 2021
République du Congo 1 Du 04 au 25 novembre 2021
République du Congo 1 Du 23 novembre 2021au11janvier 2022

Inrb/Goma 3 Du 21au 30 novembre 2021

Tableau 5: Répartition des pays en fonction de personnel formé au protocole Midnight (ONT) et aux analyses
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vi. Soumission

(l:“IE‘fﬂll)

République Démocratique du Congo 1381 (y compris 354 de 2020)
Cameroun 125
Tchad 41
République du Congo 241
République Centrafricaine 42

Tableau 6 : Nombre de Séquences Soumises par Pays

3. La détection moléculaire directe du Polio virus
avec la plate-forme Nanopore.

Le poliovirus, agent infectieux qui affecte principalement
les enfants de moins de cinq ans non complétement vac-
cinés, est responsable d’'une maladie trés contagieuse, la
poliomyélite, provoquant une paralysie invalidante irréver-
sible, de transmission oro-fecale et compte 3 sérotypes
(PVS1, 2t 3).

La RD.Congo, depuis le dernier cas de Polio Virus Sauvage
notifié en 2011, fait face également aux plusieurs flambées
d'épidémies de cVDPV marquant une circulation quasi-per-
manente et sans doute suite a sa faible couverture vacci-
nale et a une réponse tardive aux épidémies (Mbaeyi et al.,
2019) (Democratique et al., 2015).

La surveillance poliovirus se fait actuellement en RDC
grace a la culture, dont les résultats sont confirmés par
PCR et séquencage effectué a lextérieur en Afrique du Sud.
En aout 2021, Une équipe de l'unité polio et séquencages de
géne des pathogénes infectieux de 'INRB a été formé sur
la détection directe de poliovirus a partir des échantillons
de selles par la technique de séquencage avec nanopore /
MinION (DDNS) dans le cadre du projet de renforcement des
capacités du laboratoire de 'INRB pour la surveillance en
temps réel des maladies en partenariat avec la fondation
Bill et Melinda Gate (FBMG).

Cette étude pilote a été précédée d'une formation en ligne et
s'est déroulée en 2 phases : rétrospective et prospective et
a permis d'analyser plus de 2000 échantillons de selles en 4
mois. Ceci a offert des avantages significatifs sur le plan lo-
gistique, sensibilité et spécificité. En effet, cette expérience
a permi la reduction du délai du rendu de résultat en une
moyenne denvirons 4 jours comparé a l'algorithme de la

culture cellulaire utilisé dans la surveillance de Paralysie
flasque aigué qui ne se fait jusque-la seulement qua 'INRB
sur toute l'étendue du pays dune superficie de 2.345.000
Km?. Ce qui conduit a de longs intervalles entre la collecte
des échantillons et la détection et la réponse a l'épidémie.

La sensibilité et la spécificité de ce Protocol de détection
direct de poliovirus a partir des échantillons de selles basé
sur la RT-PCR et PCR Imbriquée de VP1, suivie du séquen-
cage de la région VP1 du Poliovirus avec un nanopore/
MinlON (DDNS), comparée aux tests actuels basés sur la
culture cellulaire et qPCR a été évalué également au cours
d'une étude menée au Pakistan. La conclusion pour cette
expérience a conduit a une méthode potentielle de rempla-
cer cet algorithme et offrant un nombre d'avantages signifi-
catifs (Shaw et al., 2020).

Illustration du Poliovirus
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a.Résultats des analyses de cette étude pilote

La somme des échantillons analysés en 29 Runs pour une durée moyenne de 4 Jours entre le début des analyses de labo-

ratoire et le rendu des résultats.

Echantillons analysés Effectifs

RETROSPECTIVES

283

PROSPECTIVES

2089

Sérotype de Poliovirus Sensibilité (%)

Nombre d'échantillons positifs par
culture

1 100 13
2 100 4
3 83 24
Tableau 7: Sensibilité par sérotype de l'étude rétrospective
Serotype 1 DDNS Spec: 99.8%

Culture, ITD and Sanger

- 2.081

||
|

sequencing

Serotype 2

Culture, ITD and Sanger

sequencing

- 2.063 2
+ 1 23

Serotype 3

DDNS

Culture, ITD and Sanger

- 2.067

||
|

sequencing

Serotype 3

Tableau 8: Sensibilité de la DDNS comparée a la culture par sérotype

Culture, ITD and Sanger

sequencing

Tableau 9: Sensibilité et spécificité de la DDNS VDPV2

b. Résultats des analyses de cette étude pilote

- Les colits par échantillon diminuent @ mesure que les cycles de séquencgage incluent plus d'échantillons ;

Sen:75%

Spec: 99.9%
Sen: 96%

Spec: 99.7%
Sen: 93%

Spec: 99.7%
Sen:93%

- Unnombre déchantillons plus élevé diminue le prix par échantillon, se stabilisant a environ 12-14 $ par échantillon;

Ce prix Comprend des réactifs, des embouts de pipette, des plaques PCR, des kits de séquencage, etc. Prix basés sur les

prix du site Web, sans aucune remise négociée.
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Le virus Monkeypox est un membre du genre
Orthopoxvirus dans la famille des Poxviridae. Le
Monkeypox est une maladie largement auto-limi-
tante pour lequel il n’y a pas de traitement spéci-
fique. Le premier cas humain a été enregistré en
1970, en RDC, ou il évolue de maniére endémique
dans la forét équatoriale avec une létalité pouvant
aller jusqu'a plus de 11%.

Les provinces qui ont signalé le plus grand nombre
de cas suspects sont le Sankuru, Mai-Ndombe,
Equateur, Tshuapa et Mongala.

Cette année, une épidémie a sévi pour la pre-
miere fois dans la province du Maniema, voisine
du Sankuru, depuis le mois de novembre 2021. Des
échantillons ont été transmis a UINRB. Des lec-
tures du génome de Monkeypox ont été détectés
dans 5 des 6 échantillons de sang, diagnostiqués
positifs aux orthopox. Cependant, ces échantillons
avaient des charges virales assez faibles.

5. La confirmation de l'épidémie de Peste dans
la province de Ulturi

La peste est une zoonose bactérienne due a Yersinia
pestis, que lon trouve habituellement chez les petits
mammiferes et les puces qui les parasitent. Elle Il existe
2 formes cliniques principales : la peste bubonique et
la peste pulmonaire. La premiére est la plus courante
et se caractérise par une tuméfaction douloureuse des
ganglions lymphatiques, les « bubons».

La peste peut étre tres grave chez l'étre humain, avec un
taux de létalité de 30% a 60% pour la forme bubonique et
elle est presque toujours mortelle dans sa forme pulmo-
naire en l'absence de traitement. Les 3 principaux pays
dendémie actuellement sont Madagascar, la République
Démocratique du Congo et le Pérou.

En RDC, la province de l'lturi a notifié 578 cas en 2020 et
2021, provoquant 44 déces.

Au cours du mois de septembre, 'INRB a recu des échan-
tillons dont 23 échantillons suspects et disponibles ont
été séquencés. La préparation des librairies sest ef-
fectuée a l'aide du kit RPIP d'lllumina avec les sondes
Illumina Respiratory Panel fournies avec le kit. Les fi-
chiers fastq ont été téléchargés sur Illumina Basespace
Sequence Hub et l'application Explify IDbyDNA en ligne
pour l'assemblage de novo.

Parmi les 23 premiers échantillons, 3 étaient positifs par
PCR Peste dont 1 avec une charge bactérienne élevée et
dans lequel des lectures de Yersinia pestis ont été dé-
tectées.

Laboratoire de Génomique des Pathogénes - Rapport Annuel 2021
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IV. Difficultés rencontrées et Perspectives

Les défis majeurs demeurent:

- L'approvisionnement en réactifs et la logistique y af-
férent

- Le manque de promptitude dans la transmission des
données épidémiologiques

- Le non-respect de la chaine de froid pour les échan-
tillons expédiés, occasionnant la dégradation et la dé-
térioration des échantillons.

Face a ces défis, le laboratoire compte:
- Accroitre la capacité de séquencage SARS-CoV-2,

19 Laboratoire de Génomique des Pathogeénes - Rapport Annuel 2021

- Etendre les activités de surveillance génomique
SARS-CoV-2 et polio, en province et spécifiquement le
Nord-Kivu. Ceci sera précédé par une remise a niveau
en ce qui concerne la chaine de froid et un état des
lieux pour limplémentation des activités;

- La maitrise et le déploiement de la détection Polio
dans d'autres provinces qui serait un idéal parfait pour
raccourcir encore d'avantage le délai de rendu des ré-
sultats;

- Séquencer le génome complet du poliovirus;

- Etendre le séquencage a la détection des entérovirus
et autres virus de la sphére digestive ainsi des mala-
dies évitables par la vaccination.




V. Conclusion

Le Laboratoire de séquencage de I'INRB a été d'un atout majeur dans la surveillance des pathogenes a potentiel
épidémique au cours de lannée 2021. Malgré les difficultés rencontrées et les défis qui restent a relever, ce
laboratoire se veut devenir un Centre d’Excellence Régionale et une référence mondiale dans la recherche en
santé publique et ainsi contribuer au bien-étre de 'humanité tout entiére.

—
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