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Global mapping of infectious disease
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sur 335 agents étudiés

pour lesquels on a une bonne idee de leur distribution spatiale



Quelques statistiques et faits simples

~ 2100 agents infectieux et parasitaires connus chez I’humain (env. 44 vaccins)

~ 1420 agents infectieux et parasitaires pour lesquels on dispose d’informations
62% d’entre eux ont une origine animale (zoonose)

~ 360 agents infectieux et parasitaires relativement bien connus

~ 180 agents infectieux et parasitaires nouvellement apparus ces 60 dernieres années
72-75% d’entre eux ont une origine animale (zoonose)

~ Sur la base des 360 agents infectieux et parasitaires, seuls 7 d’entre eux montrent
une tres bonne connaissance de leur distribution geographique (liens avec la

vaccination)
Augmentation de la fréquence des épidémies dues a des maladies zoonotiques depuis

30 ans
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(a)

(d)

Figure 3. Radial plots for all diseases with a rationale for mapping, ordered dockwise, by metascore (white line). A white line from the centre to the edge of
the circle would show a perfect metascore. (a) Reflects all diseases (n = 174 of 355), (b) viral diseases (n = 62 of 101), (c) parasitic diseases (n = 61 of 96),
(d) bacterial diseases (n = 36 of 128), and () comprises fungal (n = 9 of 17), protoctistan (n = 2 of 2) and diseases of unknown pathogen (n = 4 of 10).
Note that there was one algal disease, which did not have a rationale for mapping and is not shown in this diagram.
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human gut microbiota by culturomics
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Columns A and B represent the results from previously published studies, and columns C to K the different projects

described herein. The bacterial species are represented in five categories: NS, new species; NH, prokaryotes first isolated in

humans; H, prokaryotes already known in humans but never isolated from the human gut; H (GUT), prokaryotes known in

the human gut but newly isolated by culturomics; and prokaryotes isolated by other laboratories but not by culturomics.
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Billion people

Tres peu de données sur les dates d’apparition des principaux

agents infectieux ou parasitaires humains
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Billion people

Une remise en cause partielle d’une origine au Néolithique
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Qu’est-ce qu’une maladie infectieuse émergente ? 3 \WKIPEDIA
Une maladie infectieuse émergente est une maladie causée par un agent
infectieux (d'origine bactérienne, virale, parasitaire, fongique ou un prion) ou
présumée telle, inattendue, affectant I'humain ou I'animal ou les deux. Elle est
inattendue parce qu'elle est réellement nouvelle (nouvel agent infectieux), ou
parce que son identification est récente (nouvelle capacité a faire le diagnostic),
ou parce que son agent infectieux s'est modifié en acquérant de nouvelles
caractéristiques (nouvelle expression clinique ou épidémiologique, gravité
modifiée, résistances aux traitements, etc.), ou parce qu'elle a été oubliée et que
sa réapparition est inattendue (réémergence). Au XX¢™me siecle, apres des
décennies pendant lesquelles on a cru fermement a la disparition prochaine des
maladies infectieuses du fait de la découverte de vaccins et médicaments tres
efficaces soutenus par des politiques extensives d'amélioration de I’hygiene
individuelle et collective, le dernier quart du siecle a au contraire di admettre
gue de nouvelles maladies infectieuses (ou nouvelles formes de ces maladies)
étaient inévitables, comme le prédisait Charles Nicolle des 1933.

Charles Nicolle, Prix Nobel de physiologie et de médecine en 1928, déclarait dans sa
seconde année d'enseignement au College de France « Il y aura des maladies infectieuses
nouvelles. C'est un fait fatal... nous ne saurons jamais les dépister des leur origine... »



Pour aller plus loin sur les maladies infectieuses émergentes

< Rapport
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Les maladies infectieuses émergentes :

état de la situation et perspectives
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Une maladie infectieuse émergente est une maladie oL . .
causée par un agent infectieux (d'origine bactérienne, Maladie infectieuse émergente
virale, parasitaire, fongique ou un prion) ou présumée
telle, inattendue, affectant I'humain ou I'animal ou les
deux. Elle est inattendue parce qu'elle est réellement
nouvelle (nouvel agent infectieux), ou parce que son
identification est récente (nouvelle capacité a faire le
diagnostic), ou parce que son agent infectieux s'est
modifié en acquérant de nouvelles caractéristiques

(nouvelle expression clinique ou épidémiologique, gravité
modifiée, résistances aux traitements, etc.), ou parce

Pénurie de produits pour la prévention de la
transmission aérienne, Hong Kong, 2020.

qu'elle a été oubliée et que sa réapparition est inattendue
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Les cinq stades d’agents infectieux émergents

Transmission
Stage to humans
Stage 5:
exclusive | > Only from
human agent humans
Stage 4: 3 —3 From animals
long outbreak m or (many cycles)
humans
Stage 3: — -=) From animals
limited or (few cycles)
outbreak humans
Stage 2: —
primary Only from animals
infection
Stage 1:
agent only None
in animals

Rabies Ebola Dengue HIV-i M
Origins of major human infectious diseases

Nathan D. Wolfe', Claire Panosian Dunavan® & Jared Diamond®

namre Vol 44717 May 2007|doi:10.1038/nature05775



Mais quelle est l'origine des agents infectieux humains ?

Origine des principaux agents ayant émergés
ces 60 derniéres années
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Nombre d’espéces

72-75% d’entre eux sont d’origine animale
52 a 63% si I’on prend en compte les 1413
agents infectieux connus

Il s’agit de zoonose ou d’agent zoonotique



Mais quelle est l'origine des agents infectieux humains ?

Nombre d’especes

Individu/espéce hote réservoir
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Les animaux domestiques dont d’élevage et synanthropiques

ont une responsabilité importante

g

&

Nombre d’agents zoonotiques partagés
| E

10000

15000

Nombre d’années depuis le début de vie en proximité

ELEVAGE, BIODIVERSITE ET EMERGENCES DE PANDEMIES

Serge MORAND
Doi : 10.3406/bavf .2021.70951

Bull. Acad. Vét. France — 2021 — http://www.academie-veterinaire-defrance.org/

Ficure 1: Relations entre temps de domestication ou de vie en commun
et partage d’agents zoonotiques. Cette figure a été réalisée grdce (i) aux
données concernant 888 agents pathogénes (bactéries, virus, protistes,
champignons et helminthes) provenant de la base de données de
Wardeh et al. (2015) et pour 23 espéces de mammiféres et oiseaux
domestiques et 9 espéces animales de compagnie, apprivoisées et
commensales ; et (ii) aux dates estimées de domestication ou de vie en
proximité avec les humains, pour les espéces apprivoisées et commen-
sales, a partir des données et des références compilées par Driscoll et al.
(2009) et Larson et al. (2014).



Des especes animales aujourd’hui tres étudiées ne sont pas
particulierement plus responsables de zoonoses que d’autres
groupes

Origine des principaux agents ayant émergés
ces 30 derniéres années
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52 a 63% si I’on prend en compte les 1413
agents infectieux connus



De tres nombreuses erreurs interviennent dans I’échantillonnage,
dans l'identification et dans la démonstration du réel role d’hote

réservoir

International Journal of Infectious Diseases 105 (2021) 606-607

Letter to the Editor

Misconceptions and misinformation about bats :l
and viruses o

To the Editor,

In recent decades, the role of bats, order Chiroptera, as potential
reservoirs for several zoonotic viruses has received considerable
attention. This has dramatically increased since the emergence of
the SARS-CoV-2 virus causing COVID-19, resulting in numerous
recent reviews. Unfortunately, some of these contain outdated or
false statements and incomplete treatments and/or misinter-
pretations of the published literature, such as Bonilla-Aldana et al.
(2021). We herein report the main problems with their paper and
illustrate our point with examples; a complete enumeration would
be too extensive.

BIOLOGY
LETTERS

Review articles

Robust evidence for bats as reservoir hosts
is lacking in most African virus studies: a
review and call to optimize sampling and
conserve bats

Natalie WeberT &, Martina Nagyt, Wanda Markotter®, Juliane Schaer®,
Sébastien J. PuechmailleT, Jack Sutton, Liliana M. Davalos, Marie-Claire Dusabe,
Imran Ejotre, M. Brock Fenton, Mirjam Knornschild, Adria Lépez-Baucells,
Rodrigo A. Medellin, Markus Metz, Samira Mubareka, Olivier Nsengimana,

M. Teague O'Mara, Paul A. Racey, Merlin Tuttle, Innocent Twizeyimana,

Amanda Vicente-Santos, Marco Tschapka, Christian C. Voigt, Martin Wikelski,
Dina K.N. Dechmann’ and DeeAnn M. Reeder! see fewer authors A

Published:15 November 2023 https://doi.org/10.1098/rsbl.2023.0358




De tres nombreuses erreurs interviennent dans I’échantillonnage,
dans l'identification et dans la démonstration du réel role d’hote
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Figure 1. Summaries of review findings (162 papers; 1978-2020). (a) Bat diversity, proportion of five most frequently sampled spedies relative to standing spedies richness
(first bar) and total sampling effort (out of 742 spedies—study combinations) (second bar), and the propartion of the two maost frequently sampled spedes being euthanized
(third bar). (b) Bat identification, proportion of samples whese bats were identified to the genus or spedes level, or not at all (first bar), and whether morphology and/or
molecular methods wese used (second bar). (¢) Bat sampling, proportion of studies that did or did not provide capture data (first bar), and how captured bats were sampled:
lethal, non-lethal (i.e. blood, skin, urine, oral or rectal swab), faeces (roost collected) or unknown (sample type not given) (second bar). (d) Virus sampling, proportion of
studies by detection type (first bar), and by type of evidence (second bar). () Number of bat virological studies recorded from each African country. (f) Number of bats
recorded to have been studied by country (number of bats in Algeria and Namibia not available, numbers are nearest estimates as some studies induded more than one
country and did not defineate provenance). (g) Viral sampling efforts normalized by species-level bat biodiversity (no. studies/no. spedes x 100).



De tres nombreuses erreurs interviennent dans I’échantillonnage,
dans l'identification et dans la demonstratlon du réel role d’hote
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Figure 2. () Schematic approach to assess available knowledge on specific virus—host relationships (adapted from [47,48]). How well a system has been
desaibed is a function of: green: virological data (longitudinal/repeated versus one-off studies; virus isolated/full genomes obtained versus short
sequences/incondusive serology; choice of methods; experimental studies), blue: bat spedes data (accuracy of spedes identification; quantity and quality of
collected data; sampling strategy), and purple: ecological/environmental metadata (description of habitat, roost site, colony size, life history data); eamples
shown are for filoviruses, indicating inadequate data on the putative hast status of a given bat for EBOV (e.g. for virological data, no EBOV has yet been isolated
from any bat, bat spedies data—confirmation of any bat species as a host is lacking) and high confidence for MARV. See electronic supplementary material,
figure S9 for a more schematic illustration allowing qualitative scoring. (b) Recommended best practices for bat sampling and identification. Figure created using
BioRender.com; Epomaps franqueti image modified from photo 303584, (¢) Jakob Fahr, some rights reserved (CC BY-NC), iNaturalist. Rousettus aegyptiocus
modified from iStock photo.



La distance phylogénétique humain-animal est importante pour
comprendre la transmissibilité et la virulence des zoonoses

(a)
L
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Figure 1. Host phylogenetic distance from humans predicts zoonotic risk. Par-
tial effect plots from our selected GAMs show the relative effect of host
phylogenetic distance from humans on (@) human (FR (virulence); and
(b) capacity for human-to-human transmission (human transmissibility). Data
points represent partial residuals, and shaded regions represent 95% confidence
intervals around the mean partial effects. Full model descriptions are provided
in the electronic supplementary material, Data and Results, table S5a.b.



Mais ces résultats sont controversés dans la mesure ou le risque
zoonotique pour ’humain est homogene en fonction des groupes
taxonomiques animaux

Viral zoonotic risk is homogenous among taxonomic

orders of mammalian and avian reservoir hosts
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Are = Arenaviridae, Art = Arteriviridae, Asf = Asfarviridae, Ast = Astroviridae, Cal = Caliciviridae, Cir = Circoviridae, Cor = Coronaviridae, Fil = Filoviridae,
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species associated with each reservoir which are zoonotic; error bars show 95% binomial Cls calculated using the Wilson method (31).



Mais ces résultats sont controversés dans la mesure ou le risque
zoonotique pour ’humain est homogene en fonction des groupes
taxonomiques animaux
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Fig. 3. Relationship between the number of virus species and the number
of zoonotic species maintained by each reservoir group. The line shows a
linear regression fit, with its 95% Cl indicated by the shading.
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model are color-coded, with colors reused in all other panels to identify the respective models. (B) Coefficient estimates for the top four models; points
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S5 for other top models).



L'humain « donne » plus de virus aux animaux qu’il n’en recoit lui-
méme de ces animaux

Mutational distance
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(O Observed tip B Host B

Fig.3|Humans give more viruses to animals than they give tous. a, lllustration
of ancestral host reconstruction approach used to infer the directionality of
putative host jumps. Putative host jumps are identified if the ancestral host state
has a twofold higher likelihood than alternative host states. The mutational
distance (substitutions per site) represents the sum of the branch lengths
between the tip sequence and the ancestral node for which the first host state
transition occurred inatip-to-root traverse. b, Number of distinct putative host
jumpsinvolving humans across all viral families considered (n = 32). Black dots
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represent the observed point estimates for each type of host jump. The violin
plotsshow the bootstrap distributions of these estimates, where the host jumps
within each viral clique were resampled with replacement for 1,000 iterations.
Black lines show the 95% confidence intervals associated with these bootstrap
distributions. Silhouettes were sourced from Flaticon.com and Adobe Stock
Images (https://stock.adobe.com) with astandard licence. A two-tailed paired
t-test was performed to test for a difference in the zoonotic and anthroponotic
bootstrap distributions.



Certains groupes animaux sont plus aptes a s’adapter a des
contextes modifiés par les activités humaines
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La densité en espéces de vertébrés, et en particulier en oiseaux et

en mammiferes explique relativement bien le danger en agents
zoonotiques

2 R.R Dunn e al. Global pathogen richness and prevalence
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La plupart des agents pathogenes humains est partagé avec des
especes animales

Spectre d’espéces hotes (connus)
d’agents Infectieux...
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Nombre d’espéces hétes (en plus de ’humain)

Les agents émergents chez ’humain
sont des formes généralistes ayant
plusieurs especes hoétes, nécessitant
une meilleure coordination interdisci-
plinaire pour leur compréhension
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Dans quelles régions ont lieu les @mergences d’agents infectieux ?

No. of EID events 1 e2-3 @45 @67 . 8-11
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Quelles catégories d’agents infectieux émergent et de quelles
origines sont-elles ?
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Quelles catégories d’agents infectieux émergent et de quelles
origines sont-elles ?
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The global number of human infectious disease outbreaks and richness of causal diseases, from 1980 to 2010. Outbreak
records are plotted with respect to (a) total global outbreaks (left axis, bars) and total number of diseases causing outbreaks
in each year (right axis, dots), (b) host type, (¢) pathogen taxonomy, and (d) transmission mode. | The Royal Society



Dans quelles régions ont lieu les @mergences d’agents infectieux ?

Densité humaine, diversité biologique (h6te), localisation
geéographique,...

Table 1| Socio-economic, environmental and ecological correlates of EID events

Pathogen type Zoonotic: wildlife Zoonotic: non-wildlife
Number of EID event grid cells 147-156 49-53

b B b B
log(JID articles) 0.34-0.37%** 1.41-1.45 0.40-0.49%** 149-163
log[human pop. density (persons per km?)] 0.56-0.64 *** 1.75-1.90 0.88-1.06%** 241-289
Hurman pop. growth (change in persons per km? 1550-2000)1 0.05-0.45 1.09-1.56 086~-1.31** 237-371
Latitude (decimal degrees) 0.002-0.017 1.00-1.02 0.024-0.040* 102-1.04
Rainfall (mm) (0.14-0.06)x 1073 1.00-1.00 (032-057)x107% 1.00-1.00
Wildlife host richness 0.008-0.013*¢ 1.01-1.01 —0.015 to —0.003 059-1.00
Constant —981 to —B.78%** —1384 to —11.73%**
Pathogen type Drug-resistant Vector-borne
Number of EID event grid cells 59-64 81-88

b B b B
log(JID articles) 0.46-053 %+ 162-1.71 0.17-0.21%** 118-123
log [human pop. density (persons per kim?)] 1.03-127°*** 2.87-3.92 0.41-0.49%** 1.51-1.63
Human pop. growth (change in persons per km? 1950-2000)1 1.21-170%%* 2.73-5.06 —-008to0 031 053-137
Latitude (decimal degrees) 0.047-0.072** 1.04-1.07 —0.015 to 0.002 058-1.00
Rainfall (mm) (035-0.61)x 1073+ 1.00-1.00 (0.10-028) x 1073 1.00-1.00
Wildlife host richness (—001t0 0.16) x1072 1.00-1.02 (0.28-0.74) x 1072 100-101

Constant —1745t0 —1441%** —821to —7.53%¢*

Columns represent mult variable logistic regressions for EID events splitaccording tothe type of pathogen responsible. Numbers represent the range of values obtained from 30 random draws of the
possihle grid squares, whare h rapracants the regracsinn coeffiriants and Rraprecant s thae adds ratin far the indapandant wvariahlas in the madal Higher adds rating indicata that variahle valise
increases have a higher likelihood of being associated with an EID event; probability value equals the median probability from 0 random draws of the possible grid squares where ***P < 0.007,
**p < 0.01, *P < 0.05, #P < 0.1. Results from each random draw are shown in Supplementary Table 3.

1See Methods for details.
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Dans quelles régions ont lieu les @mergences d’agents infectieux ?

Quelles sont les zones a risque ?
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Mais rappelez-vous ce qu’est un risque infectieux !
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Guégan, J.; Ayouba, A.; Cappelle, J.; de Thoisy, B. Forests and Emerging Infectious Diseases: Unleashing the Beast
Within. Preprints 2020, 2020040061 (doi: 10.20944/preprints202004.0061.v1). In second review Environmental
Research Letters.



La mortalité due aux maladies infectieuses tend en général a
diminuer, mais le nombre de nouvelles épidémies lui augmente
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This trend likely reflects  HIV/AIDS-related mortality has ~ In 2015 2.74 million deaths were Fignes 1: Number of ceuntries experisnaing significant diseass suthieeks, 1985-2018

an ongoing struggle to fallen by about 48 percent since attributed to respiratory diseases such
treat dangerous bacte- a 2005 peak, thanks to wide- as pneumonia and influenza. Deaths in
rial infections in the spread antiretroviral therapy. children decreased, but those numbers
blood, which can trigger But the disease still takes a were countered by deaths among a
life-threatening sepsis. terrible toll: in 2016 one million larger aging population: pneumococcal
people died from AIDS-related pneumonia killed more than 690,000
illnesses worldwide. people aged 70 and older that year.

Number of countries

https://www.scientificamerican.com/article/global-
infections-by-the-numbers/

Year

Source: Harvard Global Health Institute/World Economic Forum analysis of data from WHO Disease
Outbreak News (http://www.who.int/csr/don/en/)




Le nombre de foyers épidémique lui tend a augmenter
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disease outbreaks,” by Katherine F. Smith et al., in Journal of the Royal Society Interface, Vol. 11, No. 101; December 6, 2014 (outbreak data)
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Rang Déterminant (classé par ordre)

1 Changements d’usage des sols, et pratiques agricoles
et agronomiques

2 Changements démographiques, et sociétaux/
comportementaux

3 Précarité des conditions sanitaires

Liés a I'hopital (nosocomial) ou a des erreurs de soins

et de pratiques

Evolution des agents pathogénes (résistance aux anti-
biotiques, augmentation de virulence,...)

Contamination par les aliments, ou 'eau

Voyages et échanges humains intercontinentaux

Défauts, précarité, désorganisation des systémes de soins
Transports économiques de biens commerciaux et
d’animaux

10 Changement climatique

(@)

©O© oo~NO®

Tableau 1 - Classification des déterminants principaux, responsables
d’émergences et ré-eémergences pour 1407 agents étiologiques affectant
'homme. D’aprés Woolhouse et Gowtage-Sequeira (2005).

Les activites
humaines, et
notamment
celles exposant
les individus a
des sources de
contamination
potentielle sont
plus a risque



Rang Déterminant (classé par ordre)

1 ‘ Changements d’'usage des sols, et pratiques agricoles
et agronomiques

2 Changements démographiques, et sociétaux/
comportementaux
3 Précarité des conditions sanitaires

Liés a I'hopital (nosocomial) ou a des erreurs de soins

et de pratiques

Evolution des agents pathogénes (résistance aux anti-
biotiques, augmentation de virulence,...)

Contamination par les aliments, ou 'eau

Voyages et échanges humains intercontinentaux

Défauts, précarité, désorganisation des systémes de soins
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