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Résumé :

Notre étude est une synthese bibliographique concernant le nouveau virus SARS-COV2 a
Porigine de la COVID 19 portant sur sa structure, son évolution sa thérapeutique et sa
prévention.

SARS-CoV-2 est un coronavirus hautement contagieux et pathogene. Il est a ’origine de la
COVID-19, qui a menacé et menace toujours la santé humaine et la sécurité publique. Il a été
signalé a l'origine & Wuhan, une province de Hubei en Chine, chez des patients qui avaient
présenté des pneumopathies séveres inexpliquées.

SARS-CoV-2 est un virus enveloppé a ARN de polarité positive de 29,9 kb. Les deux tiers du
génome codent pour un vaste géne réplicase traduit en deux polyprotéines, par la suite clivées
en protéines non structurales indispensables a la réplication virale. Le tiers restant du génome
code essentiellement pour quatre glycoprotéines membranaires Spike (S), de membrane (M) et
de ’enveloppe (E) ainsi que la protéine de capside (N).

Dés son émergence et jusqu’a la fin de la quatrieme vague pandémique en octobre 2021, ce
virus a soulevé des questions sur son potentiel évolutif. En effet, plusieurs variants de SARS-
CoV-2 sont apparus comme une menace mondiale. L'acquisition de plusieurs mutations a
donné naissance a plusieurs variants significatifs.

Pour faciliter les débats publics sur les variants, 'OMS recommande de nommer les variants a
l'aide des lettres de l'alphabet grec (alpha, béta, gamma, delta...), plus accessible a un public
non scientifique et qui permet d'éviter de stigmatiser le pays ou ce variant est initialement
découvert. A ce stade, cing variants sont considérés par I'OMS comme "préoccupants”, ceux
qui ont d'abord été détectés en Angleterre ou variant Alpha, en Afrique du Sud ou variant
Béta puis au Brésil ou variant Gamma (deux variants y ont été observés dont le P1 classé
préoccupant). En octobre 2020, un quatrieme variant apparu en Inde ou variant Delta a fait
l'objet d'une attention particuliére. Mais c'est le variant Omicron, détecté en Afrique du sud qui
a suscité l'inquiétude partout dans le monde.

Le variant alpha porte des mutations possiblement associées a I’affinité¢ de liaison pour le
récepteur de PACE2 (N501Y), au phénoméne de fuite immunitaire di a la délétion aux
positions 69 et 70 de la protéine Spike et a la capacité de fusion avec la cellule héte. Le variant
béta posseéde certaines des mémes mutations, mais aussi les mutations E484K et K417N, qui
nuisent a la liaison de certains anticorps. Les mutations K417N et K417T réduiraient 1’affinité
pour le récepteur de ’ACE2 ; cependant, en présence de la mutation N501Y, I’effet cumulatif
serait une hausse de cette affinité comparativement a celle des souches des variants non
préoccupants. Le variant gamma porte les mutations E484K et N501Y et présente donc une
affinité accrue pour le récepteur de I’ACE2, et recéle aussi un potentiel de fuite immunitaire.
Ces nouveaux variants montrent la grande capacité de SARS-CoV2 a s’adapter au cours du
temps pour mieux infecter I'organisme et se transmettre plus efficacement. Les mutations de
SARS-CoV2 sont donc particulierement surveillées pour identifier celles qui pourraient
conduire a de nouvelles flambées de cas séveres. L’ immunodépression profonde représente un
réservoir pour générer de nouveaux variants rendant complexe la prise en charge des sujets
immunodéprimés.

La meilleure fagon d’éviter et de ralentir la transmission est d’étre bien informée sur la maladie
et sur la maniére dont le virus se propage. Pour cette raison, plusieurs stratégies vaccinales ont
été développées ou en cours de développement. En l'absence d'un traitement antiviral efficace
et spécifique contre le SRAS-CoV-2, la disponibilité d'un vaccin prophylactique est cruciale.

Les mots clés : COVID-19, SARS-COV2, évolution, mutations.



Abstract:

Our study is a bibliographical synthesis concerning the new SARS-COV2 virus that
causes COVID 19 and its structure, evolution, therapy and prevention.

SARS-CoV-2 is a highly contagious and pathogenic coronavirus. It is the source of COVID19,
which has threatened and still threatens human health and public safety. It was originally
reported in Wuhan, a province in Hubei, China, in patients who presented with unexplained
severe pneumonia.

SARS-CoV?2 is a 29.9 kb enveloped positive polarity RNA virus. Two-thirds of its genome
encodes a large replicase gene that is translated into two polyproteins, which are subsequently
cleaved into non-structural proteins essential for viral replication. The remaining third of the
genome encodes mainly four membrane glycoproteins Spike (S), membrane (M) and envelope
(E) and the capsid protein (N).

Since its emergence and until the end of the fourth pandemic wave in October 2021, this virus
has raised questions about its evolutionary potential. Indeed, several variants of SARS-CoV-2
have emerged as a global threat. The acquisition of several mutations has resulted in a lot of
significant variants.

To facilitate public debate on the variants, WHO recommended naming the variants using the
letters of the Greek alphabet (alpha, beta, gamma, delta...), which is more accessible to a non-
scientific public and avoids stigmatizing the country where the variant was initially discovered.
At this stage, five variants are considered by the WHO as " variant of concern ", those which
were first detected in the UK or Alpha variant, in South Africa or Beta variant and then in
Brazil or Gamma variant (two variants have been observed there including the P1 classified as
a concern). In October 2020, a fourth variant appeared in India or Delta variant and received
special attention. But it is the Omicron variant, detected in South Africa, that has caused
concern worldwide.

The alpha variant carries mutations possibly associated with binding affinity for the ACE 2
receptor (N501Y), immune escape due to deletion at positions 69 and 70 of the Spike protein,
and host cell fusion ability. The beta variant has some of the same mutations, but also the
E484K and K417N mutations, which interfere with the binding of some antibodies. The K417N
and K417T mutations would reduce affinity for the ACE2 receptor; however, in the presence of
the N501Y mutation, the cumulative effect would be an increase in affinity compared to that of
the nonconcern variant strains. The gamma variant carries the E484K and N501Y mutations
and thus has increased affinity for the ACE2 receptor, and also harbors the potential for
immune escape.

These new variants demonstrate the great ability of SARS-CoV2 to adapt over time to better
infect the body and transmit itself more efficiently. Therefore, SARS-CoV2 mutations are
particularly monitored to identify those that could lead to new outbreaks of severe cases. Deep
immunosuppression represents a reservoir for generating new variants, making the
management of immunosuppressed subjects more complex.

The best way to prevent and reduce transmission is to be well informed about the disease and
how the virus spreads. For this reason, several vaccine strategies have been developed or are
under development. In the absence of an effective and specific antiviral treatment for SARS-
CoV-2, the availability of a prophylactic vaccine is crucial.

Keys words : COVID-19, SARS-COV?2, evolution, mutations.
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Résumé
Notre étude est une synthése bibliographique concernant le nouveau virus SARS-CoV2 a I’origine de la COVID 19
portant sur sa structure, son évolution sa thérapeutique et sa prévention.
SARS-CoV-2 est un coronavirus hautement contagieux et pathogéne. Il est a I’origine de la COVID-19, qui a menacé
et menace toujours la santé humaine et la sécurité publique. 1l a été signalé a l'origine a Wuhan, une province de Hubei
en Chine, chez des patients qui avaient présenté des pneumopathies séveres inexpliquées.
SARS-CoV-2 est un virus enveloppé a ARN de polarité positive de 29,9 kb. Les deux tiers du génome codent pour un
vaste gene réplicase traduit en deux polyprotéines, par la suite clivées en protéines non structurales indispensables a la
réplication virale. Le tiers restant du génome code essentiellement pour quatre glycoprotéines membranaires Spike
(S), de membrane (M) et de I’enveloppe (E) ainsi que la protéine de capside (N).
Deés son émergence et jusqu’a la fin de la quatriéme vague pandémique en octobre 2021, ce virus a soulevé des
questions sur son potentiel évolutif. En effet, plusieurs variants de SARS-CoV-2 sont apparus comme une menace
mondiale. L'acquisition de plusieurs mutations a donné naissance a plusieurs variants significatifs.
Pour faciliter les debats publics sur les variants, 'OMS recommande de nommer les variants a l'aide des lettres de
I'alphabet grec (alpha, béta, gamma, delta...), plus accessible a un public non scientifique et qui permet d'éviter de
stigmatiser le pays ou ce variant est initialement découvert. A ce stade, cing variants sont considérés par 'OMS
comme "préoccupants”, ceux qui ont d'abord été détectés en Angleterre ou variant Alpha, en Afrique du Sud ou
variant Béta puis au Brésil ou variant Gamma (deux variants y ont été observes dont le P1 classé préoccupant). En
octobre 2020, un quatrieme variant apparu en Inde ou variant Delta a fait I'objet d'une attention particuliére. Mais c'est
le variant Omicron, détecté en Afrique du sud qui a suscité I'inquiétude partout dans le monde.
Le variant alpha porte des mutations possiblement associées a I’affinité de liaison pour le récepteur de I’ACE2
(N501Y), au phénomene de fuite immunitaire di a la délétion aux positions 69 et 70 de la protéine Spike et a la
capacite de fusion avec la cellule hote. Le variant béta posséde certaines des mémes mutations, mais aussi les
mutations E484K et K417N, qui nuisent a la liaison de certains anticorps. Les mutations K417N et K417T réduiraient
I’affinité pour le récepteur de ’ACE2 ; cependant, en présence de la mutation N501Y, I’effet cumulatif serait une
hausse de cette affinité comparativement a celle des souches des variants non préoccupants. Le variant gamma porte
les mutations E484K et N501Y et présente donc une affinité accrue pour le récepteur de I’ACE2, et recele aussi un
potentiel de fuite immunitaire. Ces nouveaux variants montrent la grande capacité de SARS-CoV2 a s’adapter au
cours du temps pour mieux infecter I’organisme et se transmettre plus efficacement. Les mutations de SARS-CoV2
sont donc particulierement surveillées pour identifier celles qui pourraient conduire a de nouvelles flambées de cas
séveres. L immunodépression profonde représente un réservoir pour générer de nouveaux variants rendant complexe
la prise en charge des sujets immunodéprimés. La meilleure fagon d’éviter et de ralentir la transmission est d’étre bien
informée sur la maladie et sur la maniére dont le virus se propage. Pour cette raison, plusieurs stratégies vaccinales ont
été développées ou en cours de développement. En l'absence d'un traitement antiviral efficace et spécifique contre le
SRAS-CoV-2, la disponibilité d'un vaccin prophylactique est cruciale.

Mots-clefs: SARS-CoV2, COVID 19, Evolution, Mutations
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