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Les VIH sont caractérisés par une forte diversité génétique liée a leurs origines simiennes, leur mode de multiplication, et
accentuée par le phénomene de recombinaison. Malgré leur divergence génétique, les VIH-1 groupes M et O peuvent générer
des formes recombinantes inter-groupes MO. Seuls trois cas ont été deécrits jusqu’en 2004 [1-3]. Les conséquences
diagnostiques, thérapeutiques et sur I'émergence de ces recombinants ne sont actuellement pas connues. Entre 2006 et
2015, |a mise en place d'un algorithme de dépistage séro-moléculaire au Cameroun par notre equipe et I'exploration de cas
d’infections atypiques a Rouen ont permis la description de nouveaux cas [4-6].

Analyser les profils de recombinaison et les - Synthese des données disponibles sur toutes les formes recombinantes
particularités génétiques de tous les caractérisées entre 1999 et 2015 : patients, échantillons, caractéristiques.
recombinants inter-goupes MO caractérisés - Comparaison des fréquences de leurs caractéristigues : analyse
actuellement. phylogénétiqgue, nombre de points de cassure par génome et localisation.
2
19 formes recombinantes distinctes, 21%

partiellement ou completements séquencées, ont
été analysees, faisant apparaitre une complexité
de dépistage et de caractérisation moléculaire de
ces formes.
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Fig. 2 : Localisation des points de cassure identifiés dans le génome des 19 recombinants décrits

U N deg ré Va ria ble de com plexrté des profi IS 3 été Les fleches symbolisent la localisation des points de cassure dans les genes, et les chiffres au-dessus indiquent le nombre de

points de cassure identifiés dans une méme région.

MmisS en éVidence, avec en moyenne deux é trois Les fleches vertes représentent la répartition des points de cassure le long des génomes des trois formes recombinantes

décrites entre 1999 et 2004 [1-3]. Les fleches grises représentent |a répartition de points de cassure le long des génomes des

pOi nts de cassure par génOme recombinant. formes recombinantes décrites entre 2006 et 2015 au Cameroun et en France.

Ce travail a permis de décrire et d’analyser toutes les formes recombinantes identifiées a ce jour, mettant en lumiere une
diversité et une complexité plus importante que supposée initialement, et offrant de nouvelles perspectives de recherche sur les
conditions d’émergence et les propriéetés virologiques de ces formes recombinantes inter-groupes MO.
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