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Transmission et circulation d’un recombinant SARS-CoV-2 Deltacron XD en Normandie

Alice Moisan?, Brice Mastrovito?, Fabienne De Oliveira!, Mélanie Martel?, Hugues Hedin!, Marie Leoz3, Nicolas Nesi*, Justine Schaeffer>, Meriadeg Ar Gouilh?, Jean-Christophe Plantier?

Contexte

La recombinaison génétique consiste en la formation, au cours de la réplication virale, d’'un génome chimérique venant de génomes parentaux d’origine différente. Des évenements de
recombinaison ont été décrits depuis longtemps chez les coronavirus humains (OC43, HKU1, 229E, NL63, SARS-CoV et MERS-CoV). Le SARS-CoV-2, ayant émergé a la fin de 'année 2019,
présente désormais une importante diversité génétique avec de tres nombreux variants décrits (Alpha, Beta, Delta, Omicron,...). Etant donné la co-circulation massive de variants dans une
méme zone geéographique avec une probabilité élevée de co-infection d’un patient par deux variants difféerents, 'émergence d’un recombinant SARS-CoV-2 était suspectée sans que sa
diffusion n’ait été démontréell-3l.

Fin janvier 2022, des doubles infections Delta + Omicron, sans forme recombinante associée, ont été décrites en France (consortium EMERGEN). Début février 2022, des recombinants
Delta-Omicron ont été identifiés au Danemark et aux Pays Bas, sans lien épidémiologique évident, posant la question d’émergences indépendantes simultanées ou d’'une forme
recombinante transmissiblel®. En février 2022, les préléevements de deux patients de la métropole de Rouen, partageant le méme foyer, ont montré des discordances moléculaires : la RT-
PCR de criblage des variants, ciblant la région Spike, faisait suspecter un variant Omicron, alors que le séquencage complet du génome identifiait un variant Delta. Ces résultats ne
permettaient pas de différencier une double infection Delta + Omicron ou un recombinant Delta-Omicron, mais suggéraient une transmissibilité. Des investigations virologiques et
épidémiologiques ont été menées, afin d’identifier d’éventuels recombinants Delta-Omicron et chaines de transmission associées!!.
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Investigations epidémiologiques
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Conclusion

Au total, les investigations virologiques et épidémiologiques ont permis :

 d’identifier 5 cas confirmeés d’infection a recombinant SARS-CoV-2 Deltacron XD, un cas probable et 11 cas suspects, prouvant le caractere transmissible de cette forme recombinante.
 de mettre en évidence sa circulation en Normandie depuis, au moins, le 19 janvier 2022 et jusqu’au 31 mars 2022

 de conclure a I'absence de sévérité clinique.

Certaines souches ont été isolées en culture, ouvrant des perspectives d’étude sur I'impact éventuel de ce recombinant Deltacron XD sur la vaccination, les traitements et la virulence.
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