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Contexte et objectif

Malgré la forte divergence observée entre les VIH-1 de groupes M (VIH-1/M) et O (VIH-1/0), 19 formes recombinantes inter-groupes MO uniques (URF_MO) ont été décrites depuis
1999. Leurs conditions d’émergence sont mal connues et un seul cas de transmission directe a été décrit, au sein d’'un couple Camerounais, en 2016. En mai 2022, un bébé de 4 mois
(RBF255) est hospitalisé pour une pneumocystose en réanimation pédiatrique au CHU de Lyon. A cette occasion, une infection a VIH est diagnostiquée chez lui et chez sa mere (RBF254).
Les résultats du génotypage de résistance montrent alors une discordance moléculaire, avec coexistence de fragments de VIH-1/M et de VIH-1/0 au sein du génome, en fonction des
régions ciblées. Plusieurs prélevements ont été envoyés au laboratoire associé au Centre National de Référence du VIH, au CHU de Rouen, afin d’explorer ce résultat atypique.

Objectif : Caractériser les génomes complets des souches infectant la meére et son enfant pour mettre en évidence la transmission mere-enfant d’une forme recombinante VIH-1/MO.

Etapes d’obtention et d’analyse des génomes complets de RBF254 et RBF255

A) Simplot de la séquence du génome complet de RBF254
B) Génome complet de RBF254 et RBF255
C) C)/D) Arbres phylogénétiques des régions PR-RT (C) et IN (D) de RBF254 et RBF255
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Caractérisation des génomes complets, analyse phylogénétique et recombinaison,
localisation des points de cassure Conclusion
. Reconstitution de novo des génomes complets
- Concordance entre sequences consensus NGS et Sanger , o o . ,
 Mise en évidence de la transmission mere-enfant d’une forme
, : A : , recombinante VIH-1/MO
. Présence de deux points de cassure aux mémes endroits du génome pour les deux souches /
v Au début de I'IN [4253-4293 pb] A ' tre URE MO déia décrite in vi
 Aucun lien avec une autre éja décrite in vivo
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portant a un nombre total de 20 URF_MO

. Méme diversité génétique :
v VIH-1/M = sous-type CRF02_AG
v VIH-1/0 = sous-groupe T

 Mise au point d’une technique de séquencage a haut débit
pour I'analyse des formes recombinantes VIH-1/MO

. Analyse phylogénétique : * Recherche de populations minoritaires a realiser

4 2 points de cassure (Simplot)
v Séquence RBF255 identique a celle de RBF254 (Simplot (A))
v

Lien phylogénétique entre les deux souches (Arbres phylogénétiques (C et D))
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