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ROUTES DE PROPAGATION DE LA 
SEPTIÈME PANDÉMIE DE CHOLÉRA

Maître de conférences à l'UFR des Sciences de la Santé Simone Veil de l'UVSQ, et 

associé à L’Institut de Systématique, Évolution, Biodiversité (ISYEB) du Museum 

d'Histoire Naturelle, Guillaume Sapriel a récemment collaboré à un article 

scientifique sur l'épidémiologie de Vibrio Cholerae à l'échelle mondiale, publié 

dans la revue Science. Résumé.
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Une collaboration internationale réalisée avec l’Institut Pasteur, le Wellcome Trust 

Sanger Institute, l'organisation Médecins Sans Frontière, et impliquant de nombreux 

chercheurs, dont un membre de l'UFR des sciences de la santé de l'UVSQ, a abouti a la 

publication d'une étude retraçant l’histoire des épidémies de choléra ayant touché l’

Afrique, l’Amérique latine et les Caraïbes, ces 60 dernières années (Genomic history of 

the seventh pandemic of cholera in Africa. François-Xavier Weill et al. Science, 10 Nov 

2017).

Grâce à l’analyse génomique de plus d'un millier de souches de Vibrio cholerae, les 

chercheurs ont démontré que l'Asie est l'origine géographique d'où sont issues les 

différentes souches responsables de toutes les épidémies de choléra, qui ont explosé en 

Afrique et en Amérique à plusieurs reprises sur cette période. Cette étude montre aussi 

que, pour ce pathogène, la majorité des souches multi-résistantes aux antibiotiques 

provient du continent asiatique.

Ces découvertes, publiées le 10 novembre 2017 dans la revue , éclairent la Science

dynamique de propagation internationale des épidémies de choléra. Elles pourraient 

donc permettre d’anticiper le risque d’apparition de nouvelles épidémies, et d’adapter les 

stratégies des pouvoirs publics afin de lutter contre la dissémination de cette redoutable 

maladie infectieuse.
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> Asia is the cradle of almost every cholera epidemic genome studies show
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