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ESRN Marseille - APHM

2017 : nouveaux locaux IHU Méditerranée infection

Historique REB :
Pr. La Scola, Pr. Lagier et Pr. Brouqui

Présentation REB séminaire IHU
(https://www.youtube.com/watch?v=sXkJnbsBFP4&t=2397s)

Missions de L'IHU dans LAP-HM comme etablissement de

sante de reference national (ESRN) pour le risque epidemique
et biologique(REB)
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Bilan année 2025 ESR Marseille - APHM

Bactériologie : Virologie :

—> Suspicion Yersinia pestis : 3 demandes sur —> Suspicion Mpox : 43 Patients différents, 1a 4
souches du diagnostic de bactériologie prélevements par patient

—> 5 confirmations de Brucella melitensis + —> Suspicion MERS-CoV: 21 demandes dont 2 patients
antibiogramme contacts des cas MERS retour d’Arabie Saoudite.

—> 10 demandes pour suspicion Burkholderia —> 1 suspicion CCHF virus associé morsure tique =>
pseudomallei transfert au CNR

=> 2 patients positifs

—> 2 demandes Bacillus anthracis

—> 3 demandes toxines botuliques => transfert
CNR




Bilan année mi-2026 ESR Marseille - APHM

Bactériologie : Virologie :

—> 1 suspicion de Brucella melitensis .. . e
P —> Suspicion Mpox : 26 Patients différents,

1 a 4 prélevements par patient

—> 3 demandes pour suspicion Burkholderia

llei
pseudomallei —> Suspicion MERS-CoV: 7 demandes

=> 1 patient positif + ATB (CHU Bordeaux) —Typage grippe avec non-H1 et non-H3

Absence de souches H5

—> 2 demandes suspicion Francisella tularensis




Bilan année mi-2026 ESR Marseille - APHM

Crise cas contacts Hantavirus

—> Prise en charge patients asymptomatiques cas contacts
— transfert CNR Institut Pasteur + CIBU des PCR
—>Puis organisation PCR Hantavirus Altona + EURL Suede

—Autorisation MOT ANSM sur ARN Orthohantavirus andes
(48 heures) + commande EVA

aNsSI1

ﬂgence nationale de sécurité du médicament
et des produits de santé

—> Analyses biochimigues-hémato-coagulation en NSB3
tests en « vie réelle »
Paramétrages TCA // formule GB et %
pas bonne unité entre LBM et le test POC NSB3
validation automatique => impact sur le LBM

Basic Metabolic Panel Plus Résultat Contréle Level 1: lot 616967-1627UNCN/8400ms | Résultat P3 |contrsle Level 2 :lot 616968-1300UCEM / 8401MS
Analyses Abréviation Valeurs normales P3 levell cible limite basse|limite haute Unité level2 cible limite basse|limite haute Unité
Calcium CA 2,25 - 2,58 mmol/1 2,33 2,3 2,05 2,55 mmaol/L 2,75 2,72 2,42 3,02 mmaol/L
Chlorure cl- 100 - 110 mmol/L 114,00 109 99 119 mmol/L 131,00 125 114 136 mmol/L
Créatinine CRE 35 - 88 pumol/L 106,00 115 62 168 pumol/L 351,00 336 256 407 pmol/L
Glucose GLU 4,1- 6,6 mmaol/l 5,70 5,9 5 6,9 mmol/L 12,90 13,4 11,3 15,6 mmol,/L
Lactate-déshydrog LDH 125- 248 UIJL 166,00 150 123 177 ulfL 581,00 556 456 657 ulfL
| |Magnésium MG 0,74 - 1,03 mmal/Il 0,95 0,9 0,74 1,03 mmal/L 1,70 1,6 1,36 1,89 mmal/L
Potassium K+ 3,6- 5,1 mmol/L 5,60 5,1 4,6 5,6 mmol/L 6,90 6,3 5,7 6,9 mmaol/L
Sodium MNa+ 136 - 144 mmol/L 130,00 136 128 144 mmaol/L 159,00 161 151 171 mmol/L
Dioxyde de carbor| tco2 22 - 32 mmol/L 10,00 13 8 18 mmol/L 15,00 21 15 27 mmol/L
- |Azote uréigue BUN 2,9- 7,1 mmol/L 6,40 6,43 5 7.85 mmol/L 15,30 15,7 13,9 17,5 mmol/L
Liver Plus Résultat Controle Level 1: lot 616967-1627UNCN/8d00ms | Résultat P3 |contrsle Level 2 :lot 616968-1300UCEM / 8401MS
Analyses Abréviation Valeurs normales P3 levell cible limite basse|limite haute Unité level2 cible limite basse|limite haute Unité
' |Aminotransférase ALT 8- 34 UI/L 46,00 44 34 54 U/l 96 97 75 119 u/l
' |Albumine ALB 33-55g/L 35,00 36 28 44 g/L 49 49 38 60 g/L
Phosphatase alcal ALP 42 - 98 UIfL 54,00 B8 66 110 ufl 227 235 176 294 ufl
Amylase AMY 36-128 UI/L 70,00 70 50 90 U/l 198 200 160 240 U/l
Aspartate aminotr] AST 12- 31 UI1/L 32,00 32 24 39 ufl 83 86 66 106 ufl
- |Gamma glutamylt GGT 9-38 UIJL 48,00 46 36 56 U/l 143 142 111 173 U/l
Bilirubine totale TBIL 5- 25 pmol/L 17,00 18,8 12 25,7 pmol/L 72 75,3 54,7 94,1 pmol/L
. |Protéine totale TP 61-79g/L 43,00 a8 12 53 g/L 65 66 59 73 g/L




Etude pangénomique des Burkholderia pseudomallei

—> 6 souches depuis 2019 au NSB3 => génomes complets

—> Analyse MLST révele une proximité des ST avec les régions concernées
—> Etude du core genome

Tree scale: 0.001 ———
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Mpox 2022 => Premiére pandémie

2022 (NSB3 |laboratory):

»1 769 samples : 463 positive (26%)

» 673 patients tested : 231 positive (34%) (223 (97%))
» 250 strains isolated
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Mpox Septembre 2025

100 mutations/genome

Genomic epidemiology of mpox clade |1b viruses Lineage E.1.1du clade llb
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— Culture et séquencage NSB3

150 génomes dans GISAID de la lignée E.1 émergence mi-2023.

Essentiellement des génomes d'Allemagne et du Portugal.

BEH 0Z234248 1 Monkeypox isolate
— Cladelb hMpxV/Congo/LN SPCGI94/2023EPT 151 201 3313912023052
- BBH OZ234306.1 Monkeypox virus isolate 2dMPX3268V genome assembly complete genome: monopartite
- Cladelb hMpzViBurundi/lN SP538212024/EP1 |51 155849302 20240824

" BBH OZ234243.1 Monkeypox virus isolate 2dMPX3328V genome assembly complete genome: monopartite
- 022547031 Monkeypox virus |5-1:ulate 2AMPE3245V genome assembly complete genome: monopartite
S.Jl BEH 0£234452.1 Monkeypox virus isolate 24MPX3361V genome assembly complete genome: monopartite
EEH OZ254206.1 W?IFUE isolate 24MPX3425V genome assembly complete genome: monopartite

PV3S4719.1 Monkeypox virus isolate ) JX 2025 partial genome

by
g O£234676.1 Monkeypox virus |5+:ulate 2AMPEI0TIV gemome assembly complete genome: m-:tm:-part'rte

ﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁ

ﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁ

BEH OZ2543 13 1 m Virus |5-:|late ZAMPX2832V penome assembly complete Eennme monopartite

q5 BEBH OZ234337 1 Monkeypox virus isolate ZAMPX3101C genome assembly complete genome: monopartite
BEH PV44E2TT 1 Monkeypox virus isolate MPXV USA 2025 NYJM 00 complete genome
BEH PQ1TE862.2 Monkeypox virus isolate KEMRIOO10T24-nvrZ2 20 complete genome
BEH PQ4¥3044 2 Monkeypox virus isolate MPXVID/Germany/2024/RKI1142 partial penome

IHUMI 1b-0004

6l BEH PVE49423 1 Monkeypox virus isolate MPXV U SA 2025 MAD100 partial genome

B ppH PY292252 1 Monkeypox virus isolate MPXVIDGermany2024/0NRKI1214 partial genome

EBH PQZ21899.1 Monkeypox virus isolate RDC-NEV-GOM-MPOX1800r partial genome

EBH PQZ21302.1 Monkeypox virus isolate RDC-NEV-GOM-MPOX163C partial genome
100 EEIH PQZ21834.1 Monkeypox virus isolate 24MPX0204V partial genome

ﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁ

ElI-I Fﬂﬂ‘lﬂl}?-‘l Monkeypox virus isolate H[Ill.': NEV-GOM-MPOX1870r partial genome
Cladelb hiMpxViUganda/UVRNA42024]EPT 151 1330061 320240715

—Culture et séquencage NSB3
—Clade |b




Mpox Actualités début 2026

Trends in confirmed mpox cases in Africa
Note different y-axis scales.

ESR N BiChat ja nVier 26 Augmentation des CaS Clade Ib Bracket at end of curve indicates potential reporting delays in recent weeks of data.

Data as of 22 Mar 2026
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Mpox Actualités Avril-Mai 2026

Augmentation en 5 semaines : IHU-MI Marseille clade b => culture 100% des isolats puis NGS
Autorisations ANSM pour transfert des souches CNR OPXV
Réunion ARS PACA et CoReSS PACA -> 11 cas PACA sur le début de I'année

Nextclade reference tree for Mpox virus (Clade I)

!o Built with nextstrain/mpootree/master ‘nextclade. Maintained by Corneliuz Roemer, Richard Meher and Nextstrain team. Data updated 2025-12-08. Enabled by dsta from Pathoplexus and Genba
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Investigation d’un cluster mortel - cadre REB

=2 Investigation et réponse rapide dans le cadre de I'unité de crise en maladies infectieuses

* Situation anormale ARS => 5 déces et 15 malades dans un EPHAD, négatifs en grippe, VRS et SARS-CoV2

EHPAD 100 km de Marseille => ARS

a9
—
mEEN

» Déplacement équipe hygiene mobile
» Pour 2 résidents : transfert CH Brignoles ,déces rapide
dégradation cardio-respiratoire

> 3 déces a 'EPHAD

Patient no.
a
Pl

PE — Sunived — » Seulement 2 patients étaient considérés en « fin de vie ».
P8 # Day of death -—I—_K

PG1 ™ HRV-positive sample - |

||||||||||||||||||||||||||||||||||

01234567 8 9101112131415161718192021222324252627 282930313233
Day of symptom onset

» Aucun risque environnemental n'a été constaté
» Contact avec des animaux signalé lors d'activités de groupe.




Investigation d’un cluster mortel - cadre REB

=2 Investigation et réponse rapide dans le cadre de I'unité de crise en maladies infectieuses

 Situation anormale ARS => 18 cases, 8 severe, 5 deaths

[ |
P10+ ] i
P1- L i
P3A [ ] 4 FJ445137.1 Human rhinovirus 52 isolate F10
P15 - 3 | FJ445153.1 Human rhinovirus 72 strain ATCC VR-1182
P16 o4 | G KF958309.1 Rhinovirus B isolate R93
P13 4 - — ] q MK989743.1 Rhinovirus B strain 20692_64
. pg- I B  KY189314.1 Rhinovirus B72 strain SCH-101
Q o " ®d PP194031.1 HRV-B72/USA/GIRFAF/2022
_E P17- i _ L05355.1 Human rhinovirus type 14
= P187 —x | - X01087.1 Human rhinovirus 14 (HRV-14)
W P2 — . @ NC 001490.1 Rhinovirus B14
ﬁ PS5 . MZ629135.1 Rhinovirus B14 strain RvB14/USA/2021/DG8738
a p12- n [ MN306034.1 Rhinovirus B14 strain SC0641
P14 L PVA477054.1 HRV-B14-like/lHU-P3_FrancelNov 2024
P71  — survived — - 3 HRV-B14-like/lHU-P12_FrancelNov_2024 *
P11] — Nied | PV477052.1 HRV-B14-like/IHU-P8_France/Nov 2024
| % Day of death | . PV477053.1 HRV-B14-like/IHU-P1 France/Nov 2024
Eg " H H::,r_ positive sample " - I " PV477051.1 HRV-B14-like/IHU-P6_FrancelNov 2024
EF173422.1 Human rhinovirus 3
P4- _+ A ;% PV178233.1 B37/human/USA/MA-Broad_MGH-22670/2024
L T L T T L] L T T T T L T T T T L] L] L] T T T T L] T L L T L T T L] L T M DQ473486.1 Rhlnovirus BB
012 3 456 7 8 9101112131415161718192021222324252627 282930313233 % - PV178267.1 Rhinovirus B103/uman/USAMA-Broad_ MGH-21564/2023
Day of symptom onset H 5 1c769226.1 HRV_B6_Fukushima_OR636_2022
PV178350.1 Rhinovirus B92/human/USA/MA-Broad_BWH-19897/2023
Z . ’ . o o 100 ON989194.1 RV-B79-USA-Dec-2020-Tempe-AZ
E Pl démie Rhinovirus LI £3445155.1 Human hinovirus 79 strain ATCC VR-1189
‘ DQA473487.1 Rhinovirus B35
7 . /7 7 V 4 . ] \
—> 13 sur 19 échantillons nasopharyngés ont été positifs a HRV % —  MZ153262.1 RVB1001USA2021/301792
¥—  MN369044.1 Rhinovirus B101 strain SC9780

—> Tous les autres tests PCR (46 pathogéenes) étaient négatifs
—> Obtention de génome HRV-B14
—> Métagénomique directe (=8 heures) => HRV-B14

* Point critique : alerte puis transport des prélevements
Andreani et al. 2026, EID 6 jours entre les déces - contact ARS et transfert IHU (48H)




