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Résumé

Le SRAS-CoV-2 est I'agent causal de la pandémie de COVID-19, provoquant une
urgence sanitaire mondiale. Cette maladie a touché des millions de personnes a travers le
monde. L’objectif de ce travail est de réaliser une étude épidémiologique qui porte sur
I’évolution de la COVID-19 dans les cing pays du Nord-Afrique (Algérie, Marco, Tunisie,
Lybie et Egypte) entre Janvier 2020 et Mai 2023 a travers une base de données internationale
avec une comparaison entre 1’évolution du nombre des cas, nombre des déces ainsi que le taux

de vaccinations entre les pays de cette zone géographique.

Au total 3,717,862 nouveaux cas et 83,757 déces ont été enregistrés durant les trois
ansdans ces pays du Nord-Afrique, ou 2021 représentait 1’année la plus tragique avec le plus de
cas et le plus déceés (1,767,410 et 50341, respectivement), et que les pays les plus touchés étaient
le Maroc avec 1,272,490 cas (34%) et la Tunisie avec 150,962 cas (31%). De méme le nombre
de déces le plus élevé a été enregistré en Tunisie avec 29,331 décés (35%) et en Egypte avec
24812 (30%) et le nombres de déecés le plus bas a été enregistré en Algérie,6437 cas (78%). Par
ailleurs, le Maroc (47%) a marqué le taux le plus élevé de vaccinations sur un total de
38,485,169 injections.

La pandémie de COVID-19 a été considérée comme un probleme de santé mondiale
touchant chaque pays de différente maniére selon leurs peuples, leurs stratégies de contréle et

les campagnes de vaccinations.

Mots clés : SRAS-CoV-2, COVID-19, Nord-Afrique, Cas, Déces, Vaccination.



Abstract

SARS-CoV-2 is the causative agent of the COVID-19 pandemic, causing a global health
emergency. This disease has affected millions of people around the world. The objective of this
work is to carry out an epidemiological study that relates to the evolution of COVID-19 in the
five countries of North Africa (Algeria, Marco, Tunisia, Libya and Egypt) between January
2020 and May 2023 through an international database with a comparison between the evolution
of the number of cases, number of deaths as well as the rate of vaccinations between the

countries of this geographical area.

A total of 3,717,862 new cases and 83,757 deaths were recorded over the three years in
these North African countries, where 2021 represented the most tragic year with the most cases
and the most deaths (1767,410 and 50,341, respectively). and that the most affected countries
were Morocco with 1,272,490 cases (34%) and Tunisia with 150,962 cases (31%). Similarly,
the highest number of deaths was recorded in Tunisia with 29,331 deaths (35%) and in Egypt
with 24,812 (30%) and the lowest number of deaths was recorded in Algeria 6,437 cases (78%).
In addition, Morocco (47%) marked the highest rate of vaccinations out of a total of 384 851

69 injections.

The COVID-19 pandemic has been considered a global health problem affecting each
country in different ways depending on their people, control strategies and vaccination

campaigns.

Keywords: SARS-CoV-2, COVID-19, North Africa, Cases, Deaths, Vaccination.
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Introduction

La COVID-19 (CoronaVirusDisease-2019) est une maladie virale causée par le SRAS-
COV-2 (Syndrome Respiratoire Aigu Séveére-Coronavirus-2), propagé a travers le monde
depuis sa premiére apparition en décembre 2019 & Wuhan (Chine), tout en causant une
pandémie. Cette maladie a bouleversé les routines quotidiennes y compris les perturbations
sociales telles que I'insécurité financiére, le fardeau des soins et le stress lié a I'éloignement
physique (Prime et al., 2020). Elle a provoqué des changements et des perturbations majeures
généralisées a la population dans le monde.

Cette pandémie a frappé de nombreuses communautés de maniere indiscriminée, tout
en provocant de symptomes modérés pseudo-grippal a une pneumonie sévere (Wu et al., 2020).
En I'absence de thérapies antivirales disponibles, la mise au point rapide d'un vaccin efficace et
sécuritaire est devenue le principal espoir d'un contr6le de la pandémie, et donc d'un retour a la
vie normale (Le Tohic et al., 2022).

Le manuscrit est divisé en deux parties distinctes : une partie théorique et une partie
expérimentale. Le premier chapitre de la partie théorique est consacré a I'étude approfondie du
virus SRAS-CoV-2, tandis que le deuxiéme chapitre aborde la maladie COVID-19, en mettant

I'accent sur ses symptdmes, ses traitements et les vaccins disponibles sur le marche.

Dans la partie pratique de I'étude, une analyse statistique comparative du nombre de
nouveaux cas et du nombre de déces, ainsi que le taux de vaccination enregistrés entre janvier
2020 et Mai 2023 dans les pays d'Afrique du Nord a été réalisée en utilisant une base de données

internationale comme référence.
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Chapitre | : Le SRAS-CoV-2

Le SRAS-CoV-2 (Syndrome Respiratoire Aigu Sévere-Coronavirus-2) est le septieme
type de coronavirus humain (Huang et al., 2020). 11 s’est déclenché en fin 2019 et a entrainé
une pandémie mondiale en trés peu de temps (Wang et al., 2020), provoquant la maladie de
COVID-19 (Corona Virus Disease-2019) qui représente une infection virale des voies

respiratoires inférieures (Robba et al.,2020).

1. Classification

Les coronavirus appartiennent a la famille des Coronaviridae. Ces virus sont retrouvés
majoritairement chez les oiseaux et les mammiféres. Cette famille est composée de quatre
genres: les Alpha-, Beta-, Gamma- et Delta coronavirus (Juckel et al., 2020). Les coronavirus

humains (HCoV) appartiennent aux Alpha et aux Beta coronavirus (Lefeuvre et al., 2020).

Le SRAS-CoV-2 est classé sous l'ordre Nidovirales, famille Coronaviridae, sous-
famille Coronavirinae, et genre Beta coronavirus, dans le sous genre Sarbecovirus [(Lefeuvre
et al., 2020) ; (Juckel et al., 2020) ; (Zatla et al., 2021a)] (Figure 1).

Arteriviridae Arterivirus

Y

Roniviridae Okarivirus

A 4

Nidovirales

a-Mesonivirus

Alpha coronavirus SARS-CoV
Beta coronavirus < MERS-CoV

SARS-CoV2

Mesoniviridae

4

Coronavirinae
Delta coronavirus

Coronaviridae Gamma coronavirus

S Bafinvirus
Torovirinae < .
Torovirus

Figure 1: Classification des coronavirus (Rehman et al., 2020).

2. L’origine du SRAS-COV-2

Au début de I'épidémie du COVID-19, presque tous les patients avaient été
précédemment exposes a des animaux avant de développer la maladie. Apres l'identification de
I'agent causal du SRAS, des anticorps anti-SRAS-COV ont été trouves chez des civettes

palmistes masquées et des expositions aux animaux sur une place de marché (Cui et al., 2019).
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Cependant, comme pour toutes les pandémies passé€es, son émergence chez I’homme reste
inconnue. Mais un grand nombre de données virologiques, epidémiologiques, vétérinaires et
écologiques établissent que le nouveau virus, le SRAS-COV-2, a évolué directement ou
indirectement depuis le groupe des sarbecovirus (virus de type SRAS) qui infectent

régulierement les chauves-souris et les pangolins en Asie du Sud-Est (Morens et al., 2020).

3. Structure du SRAS-COV-2

Le SRAS-COV-2 est un virus enveloppé de forme sphérique d'un diamétre compris
entre 60 et 120 nanomeétre avec une nucléocapside helicoidale [(Akram et mannan., 2020) ;
(Lelievre et al., 2021) ; (Zatla et al., 2021b) ; (Hasan et al., 2022)].

Structurellement, ce virus contient seize protéines non structurales (nspl1-16) (Wang et
al., 2020)) et quatre protéines structurales majeures : la protéines de pointe (S :Spike), la
protéine d'enveloppe (E), la protéine transmembranaire (M) et la protéine nucléocapside (N)
[(Hasokslz et al., 2020) ; (Astutiet Ysrafil, 2020); (Sophie., 2020) ; (Wang et al.,
2020)](Figure 2).

Protéine
de membrane M

Figure 2: Structure du SRAS-COV-2 (Lefeuvre et al., 2020).

4. Génome du SRAS-COV-2

Le SRAS-CoV-2 est un virus a ARN simple brin [(Sophie., 2020) ; (Hasan et al.,
2022)] linéaire non segmente (Lefeuvre et al., 2020) a polarité positive directement traduisible
en protéines (Sophie., 2020) et mesure en moyenne 30 kilo base (Astuti et Ysrafil., 2020)
avec 14 cadres de lecture ouverts (ORF : Open Reading Frame) et le pourcentage GC contenu
allant de 32% a 43% , encodant 9860 acides aminés (AA) (Zatla et al., 2021b).
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L’organisation générale du génome comprend 2 régions non codantes en 5’ (séquence
leader) et en 3’ (queue polyA) et une partie codante divisée en 6 a 7 ORF selon les espéces
[(Corteggiani et al., 2021) ; (Rahimi et al., 2021) ; (Zatla et al., 2021b)]. Les 1°* ORF ;
ORF1la et OFR1b sont chevauchantes (Bronner, 2020), codant le complexe de réplication-
transcription, dont le géne qui code I’ARN polymérase ARN-dépendante (RdRp) (Figure 2)
(Lefeuvre et al., 2020). Le dernier tiers du génome code les protéines structurales et non
structurales variables selon les especes de coronavirus (Figure 3) (Lefeuvre et al., 2020).

Les différents genes du génome des SRAS-COV-2 sont précédés d’une séquence inter-
génique appelée TRS (Transcription Regulatory Sequence) homologue d’une partie de la

séquence leader située en 5°. Ces TRS jouent un role central dans la transcription (Segondy,

2020).

e ORFla____ | S ] B0 NF— AAAAAA 3
[____ORF1b | BE LI

l

RdRp

Figure 3:0rganisation génomique du SRAS-CoV-2. (Lefeuvre et al., 2020).

ORF : openreading frame ; RdRp: géne codant I’ARN polymérase ARN-dépendante ; genes codant
les protéines de structure (S [surface], E [enveloppe], M [membrane], N [nucléoprotéine]).

5. Cycle de vie du virus

SRAS-CoV-2 infecte les cellules humaines (Trougakos et al., 2021), son cycle de vie
dans les cellules de 1I’hdte est 'un des principaux déterminants de I’initiation et de la progression
de I’infection a « SRAS COV-2 » (Wong et Saier., 2021). Le cycle du virus dans la cellule se
décompose en trois grandes étapes : (1) I’entrée du virus dans la cellule héte, (2) la réplication
du génome et (3) ’assemblage et la sécrétion de nouveaux virions (Figure 4) (Juckel et al.,

2020).

5.1 L’entrée du virus dans la cellule hote

Le cycle de vie du SRAS-CoV-2 dans la cellule de I’hote commence avec la fixation
(attachement) de la protéine S virale a son récepteur membranaire spécifique qui est I’enzyme
de conversion de 1’angiotensine 2 (ACE2) [(Wong et Saier., 2021) ; (Sallard et al., 2020) ;
(Trougakos et al., 2021)] via le domaine de liaison au récepteur « receptor binding domain,

RBD» de sa proteine de pointe (S). (Trougakos et al., 2021). Deux corécepteurs sont
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nécessaires chez les coronavirus ; la sérine-protéase transmembranaire de type Il (TMPRSS2)
et la cathepsine L (CTL). Ces derniers ont une action de clivage de la protéine S entre les
domaines S1 et S2 enclenchant la fusion de celle-ci avec la membrane cellulaire (Hoffmann et
al., 2020).

5.2 Laréplication du génome

Une fois la pénétration et la décapsidation effectuée, il ne reste que I’ARN génomique
du virus. Au niveau du cytoplasme commence le processus de réplication et de transcription de
I’ARN par le biais du complexe appelé complexe de réplication et de transcription ou « RTC :
réplication transcription complex » qui est responsable de la production des protéines non
structurales (nsp). Il s’ensuit la traduction de I’ARN viral pour générer des réplicases a partir
d’ORF1la/b, et ces derniéres réplicases utilisent ce genome viral comme template pour générer
d’autres ARN a polarité négative qui servent comme intermédiaire pour la synthése de I’ARN
génomique. L’ARN polymérase produit, par transcription discontinue, une séric de ARN
messagers (ARNm) sous génomiques qui seront finalement traduits en protéines virales
(structurales et non structurales). Ce seul ARN génomique va permettre la production de 27
protéines différentes [(Juckel et al., 2020) ; (Wong et Saier, 2021)].

5.3 L’assemblage et la sécrétion de nouveaux virions

Les protéines virales (structurales et non structurales) et les ARN génomiques viraux
vont étre insérés dans le réticulum endoplasmique (RE) puis transférés dans le compartiment
intermédiaire du RE et de I’appareil de Golgi (« Endoplasmic Réticulum Golgi Inter médiate
Compartment, ERGIC ») qui est le site d’assemblage des coronavirus. C’est le lieu d’une
multitude d’interactions protéiques et du bourgeonnement des nouvelles particules virales.
Cette étape dans le ERGIC est cruciale pour le bon assemblage des virions. Les virions
néoformés seront ensuite sécrétés par exocytose afin d’infecter les cellules environnantes, voire
un nouvel hote, par contamination via les gouttelettes de sécrétions oropharyngées dispersees
par la toux d’une personne infectée, ou manu portés [(Juckel et al., 2020) ; (Wong et Saier,
2021)].
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Figure 4: Le cycle viral de SRAS-COV-2 (Matthew, 2020).

6. Latransmission
On sait que les virus respiratoires, comme le SRAS-CoV-2, se propagent par contact
direct, comme toucher une personne infectée ou la surface avec des gouttelettes contenant le

virus expulsé par une personne infectée (Lee et al., 2020).

Ce virus comporte plusieurs caractéristiques distinctes notamment sa forte contagion
par I’étre humain car il possede une période d’incubation pouvant aller jusqu’a 14 jours durant
laguelle la personne contaminée par le virus SARS-CoV-2 présente trés peu de symptdmes

voire aucuns mais qui est porteuse du virus [(Lili, 2020) ; (Lyu et al., 2020)].

L°’OMS (Organisation Mondiale de la Santé) recommande de prendre des précautions
supplémentaires contre la transmission aérienne de nouveaux virus respiratoires aigus afin de
pouvoir observer les schémas de transmission. Il est prouvé que le SRAS-COV-2 peut se
propager dans les aérosols, les particules virales se trouvant a des distances de plus de 2 metres
de la source pendant une période pouvant aller jusqu’a trois heures (Van Doremalen et al.,
2020).
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7. Mutations

La détection d'agents pathogénes présentant des variations d'un seul nucléotide est
indispensable pour le tracage de la maladie, mais reste techniqguement difficile. La mutation
D614G dans la protéine de pointe (S) du SRAS-CoV-2 est connue pour ameéliorer

considérablement I'infectiosité virale mais est difficile a détecter (Meng et al., 2021).

La plupart de ces mutations possédent un r6le insignifiant dans la virulence ou la
transmissibilité du virus (Harveye et al., 2021). Cependant, une faible proportion pourrait
entrainer I'emergence de différents types de variants d'intérét (VOI : Variant Of Interest) et de
variants préoccupants (VOC: Variant Of Concern) Il a été prouvé que les VOC (COVID-19)
sont associés a une transmissibilité accrue, a la virulence et/ou & une efficacité réduite des
diagnostics et des vaccins disponibles, tandis que les VOI sont des variantes qui abritent une
constitution génétique censée affecter la transmissibilité du virus, la virulence, la percée de
I'immunité, le diagnostic et la propagation dans de nombreux pays. Cing COV, alpha (B.1.1.7),
béta (B.1.351), gamma (P.1), delta (B.1.617.2) et omicron (B.1.1.529), et deux VOI, lambda
(C.37) et mu (B.1.621), circulent dans différentes parties du monde (OMS, 2021). Notamment,
les variantes du SRAS-COV-2 qui ont apparu au Royaume-Uni (connues sous le nom alpha)
(Tegally et al,. 2021), Afrique du Sud (appelée Beta), (Voloch et al., 2021) ; Inde (appelée
Delta) (Chakraborty et al., 2022) et le Brésil (appelé Gamma) [(Puhach et al., 2022) ;
(Lyngse et al.,2021)] ont été déclarés COV par I'OMS en raison de leur charge virale plus
élevée et de leur transmissibilité accrue [(Puhach et al., 2022) ; (Lyngse et al., 2021)].

De maniere alarmante, les sous-variantes d'omicron a propagation rapide et fortement
mutée apparues, telles que BA.4, BA.5, BA.2.74, BA.2.75, BA.2.76, XBB, BQ.1, et ont posé
un défi majeur dans différentes parties du monde, menant a une nouvelle vague d'omicron
(Callaway, 2022).

Une évolution aussi rapide du SRAS-CoV-2 complique I'action des vaccins existants
(Collie et al., 2022), et nécessite donc la mise a jour sur les vaccins actuels. Pourtant, il existe
des possibilités pour le virus d'incorporer des changements dans le génome qui conduisent peut-
étre a I'émergence de variant mortels, nécessitant un suivi systématique de I'évolution virale.
L'explosion de la séquence du génome du+33 SRAS-CoV-2 au cours des 3 dernieres années a
mis le monde dans une meilleure position pour analyser, suivre et comprendre I'évolution virale
(Maxmen, 2021).
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8. Détection

La maniére la plus efficace et incontournable dans la gestion de la nouvelle pandémie
causée par le SRAS-COV-2 est le diagnostic virologique. En effet grace a ce soutien médical
cela permet de réagir a I'urgence de la situation sanitaire tout en respectant les pratiques
standards des laboratoires. Parmi les tests diagnostiques qui ont été établis comme une priorité
pour les mesures de lutte contre les infections et les soins aux patients [(Héla, 2020) ; (Hantz,
2020)] :

8.1 Scanner thoracique

I s'est rapidement imposé comme un outil de diagnostic intéressant, compte tenu de la
présentation souvent caractéristique des lésions de COVID-19 (Pan et al., 2020). Il est realisé
sans injection de produit de contraste, et indiqué a ce jour pour des symptébmes a type de
dyspnée, polypnée, ou désaturation pertinente d'une prise en charge hospitaliére, afin d'orienter
les patients en unité COVID ou non - COVID, en anticipation des résultats de RT-PCR (Lodé
et al., 2020). La sensibilité du scanner pour le diagnostic de COVID-19 est supérieure a 90 %,
les faux négatifs (scanners normaux alors que la maladie est présente) correspondant
généralement a des patients présentant des symptémes depuis moins de 3 jours (Bernheim et
al., 2020).

8.2 Les tests sérologiques

Reposent sur le dépistage des anticorps dirigés contre le SRAS-COV-2 dans le sang, le
sérum ou le plasma [(Sun et al., 2020) ; (Zhang et Nie, 2020)]. lls ont I"avantage de la facilité
de réalisation, de leur sécurité aussi bien dans le laboratoire, dans les services cliniques ou en
ville (Salem et al., 2021). L un des points faibles des tests sérologiques est la sensibilité faible
a un stade primaire car le porteur du virus n’a pas encore développé d’anticorps spécifiques au
SRAS-CoV-2 lors des septes premiers jours. Les données scientifiques ont montré le

développement d’anticorps seulement a partir du huitiéme jour (Borgogna et al., 2021).

8.3 LaRT-PCR

A T’heure d’aujourd’hui, les acides nucléiques viraux sont détectés par transcription
inverse-amplification en chaine par polymérase (RT- PCR) qui est vue comme un atout majeur
pour le diagnostic étiologique du SRAS-CoV-2 (OMS, 2020).

La RT-PCR consiste a prélever un échantillon nasal ou nasopharyngé qui doit étre
effectué par du personnel formé et expérimenté (Lefeuvre et al., 2020) utilisés comme test de
dépistage initial rapide pour sélectionner des échantillons cliniques contenant des mutations
d'intérét (La Rosa et al., 2021). Mais la fiabilité et la sensibilité de la RT-PCR ont été remises

8
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sur table car des patients vus comme négatifs alors qu’ils présentaient tous symptomes cliniques
du virus et qu’ils avaient une exposition antécédente au virus, ainsi dans le cas contraire des
résultats positifs alors que les malades avaient été déclarés guéri par les médecins
[(Winichakoon et al., 2020) ; (Wu et al., 2020)].

Par ailleurs, des etudes scientifiques ont montré que la PCR numérique en gouttelettes
(ddPCR) présente des avantages bien plus appuyés que le RT-PCR au niveau de la
quantification absolue et est plus sensible a la détection du virus porté par le patient (Gupta et
al., 2019).

8.4 Les tests antigéniques

Le test antigénique est un test a flux latéral révele la protéine produite par SRAS-CoV-2.
La plupart des appareils alimentés par cette technologie utilisent des bandes couvertes
d’anticorps anti-SRAS-CoV-2. Une fois qu’un échantillon nasal ou nasopharyngé est placé,
I’antigene, s’il est présent, sera associé a I’anticorps et une ligne colorée apparaitra sur la bande,
comme un test de grossesse a domicile ou un test de dépistage rapide du paludisme (Schwartz
et al., 2021). Ces tests antigéniques rapides ont des limites de détection plus élevées que les
tests PCR et une plus grande sensibilité lorsque la concentration virale est élevée (Pekosz et
al., 2021).

8.5 CRISPR

CRISPR (Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats: courtes
répétitions en palindrome regroupées et régulierement espacées) sont des systéemes
immunitaires adaptatifs des archées et des bactéries (Jinek et al., 2012). Ils ont été autorisés
par la Food and Drug Administration (FDA) pour la détection du génome de I’ARN du SRAS-
COV-2 (Abudayyeh et Gootenberg, 2021).

Le test de CRISPR est un test intégré en une étape de manipulation des fluides. Il est
réalisé a une température unique et les résultats de détection peuvent étre renvoyés a l'aide d'une
simple lecture de flux latéral ou d'une lecture de fluorescence en temps réel (Li et al., 2021).
De plus, comme les méthodes de diagnostic basées sur CRIS) PR peuvent étre réalisées avec
un equipement simple, sans necessiter une expertise technique approfondie, elles peuvent étre
utilisees en dehors des laboratoires centralisés, y compris les aéroports, les cliniques et les

environnements a ressources limitées (Palaz et al., 2021).
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Chapitre 11 : La maladie de la COVID-19

la maladie de COVID-19, causée par le virus SRAS-CoV2, a frappe la planéte depuis
décembre 2019 et a touché plus de 100 millions de personnes (Lanthier et al., 2021) avec une
mortalité élevée (Siddiqui et al., 2022). Cette maladie polymorphe et infectieuse est
principalement associée a une infection des voies respiratoires inférieures [(Vanhems et al.,
2020) ; (Journe, 2022)]. Apparue en Chine (Kaeuffer et al., 2020), et rapidement propagée a
travers le monde, induisant des taux de mortalité élevés (Journe, 2022).

1. Symptémes

La période d'incubation c'est I'intervalle entre la date d'un premier contact potentiel avec
le virus et la date d'apparition des premiers signes cliniques (Astuti et Ysrafil., 2020). Il est
essentiel de connaitre cette période pour contrdler 1’infection et pour donner des conseils
concernant la durée d’isolement [(Tuech et al., 2020) ; (Mahieu et Dubeée., 2020) ; (Astuti et
Ysrafil., 2020)]. Il s'agit d'une durée comparable a celle retrouvée avec d'autres virus dits
respiratoires ou la porte d'entrée de I'agent infectieux et le site définitif de réplication virale sont
similaires (Mahieu et Dubée., 2020). La proportion de formes asymptomatiques est encore
débattue, elle se situe probablement autour de 15% (Mabhieu et Dubée., 2020). Les patients
asymptomatiques en période d’incubation peuvent étre contagieux et des tests négatifs

n’exclurent pas I’infection (Tuech et al., 2020).

La particularité de la COVID-19 réside dans le large éventail de symptomes variables
associés a I’évolution (Waechter., 2021) mais souvent comprennent la fievre (50%), la dyspnée
(30%), des signes de difficultés respiratoires de type toux ou essoufflements et la perte d'odeur
et de goGt (Mahieu et Dubée., 2020), aboutissant dans environ 5 % des cas, vers un syndrome
de détresse respiratoire aigué (Waechter., 2021).

L’évolution clinique de la COVID-19 dépend de divers facteurs, notamment :

<\

La quantité de particules virales inhalées, c’est-a-dire de la dose infectieuse a laquelle
une personne est exposee (Duarte et Botelho., 2020)

L’age ou les personnes agées sont les plus vulnérables a cette épidémie.

Le sexe masculin qui représente le groupe le plus touché.

La présence de comorbidités (HTA ,diabéte, asthme, néphropathie ...)

SEANEE NERN

Une désaturation en oxygeéne et des résultats de laboratoire anormaux (lactate

déshydrogénase élevée, pro calcitonine élevée, faible nombre de cellules CD4, hypo-

10
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albuminémie) se sont avérés aussi étre des facteurs de risque de COVID-19.
[(Ouédraogo et al., 2021) ; (Muller et al., 2021)].

2. Traitement

Devant la pandémie du la COVID-19, il y a une obligation scientifique de réagir en
urgence pour essayer de combattre cette pandémie. La premiéere approche a été celle de trouver
un médicament efficace pour éradiquer le virus. Cette démarche permet chez un patient infecté
par le virus d'accélérer sa guérison et de limiter ainsi la propagation du virus (Jorgensen et al.,
2020). Parmi les médicaments qui ont été retenus du fait d'une certaine action In vitro sur des
cultures cellulaires on peut citer :

2.1 Les antiviraux inhibant I'entrée du virus dans la cellule (muqueuse

respiratoire)

C'est le cas de hydroxy-chloroquine, I'oseltamivir ou le baracitinib mais aussi de I'arol-

dol qui empéchent les fusions membranaires (virus/hote), mais qui devraient étre administrés a

un stade précoce.

2.2 Les antiviraux qui ciblent une activité enzymatique

Ces antiviraux empéchent la réplication virale comme le remdesivir déja testé contre le
virus Ebola sans grand succés dans cette premiére indication dont: Les anti-protéases
[Lopinavir-ritonavir/darunavir (médicaments du VIH et des hépatites)], RNA polymérase (Les
inhibiteurs de RdRp comme le Remdesivir), Hélicase, mais pas de reverse transcriptase comme
le VIH).

2.3 Les immunomodulateurs

IIs luttent contre l'orage cytokinique dans les atteintes pulmonaires séveres comme les
antis IL-6 de type tocilizumab, les anti TNF dont la colchicine, ou les anti IL1 comme
I'anakinra, sans oublier bien sur les corticoides dont I'efficacité semble avoir été démontrée par

les anglais pour la dexaméthasone (Recovery Collaborative Group, 2020).

3. Les vaccins contre la COVID-19
La vaccination contre le coronavirus constitue 1’une des pierres angulaires dans la

gestion de la crise sanitaire liée au COVID-19 [(Ziedi et al., 2022) ; (Auroux et al., 2022)].

Les premiers vaccins diriges contre le SRAS-CoV-2 ont été approuvés en Europe en
décembre 2020, apparaissant comme une stratégie clé¢ pour permettre d’endiguer la pandémie

de COVID-19 (La chatre et Launay, 2022). Ces vaccins ont pour but de susciter une réponse

11



Recherche bibliographique Chapitre 11 : La maladie de la COVID-19

immunitaire, essentiellement contre la protéine Spike du SRAS-COV-2 (Hermans et
Goldman, 2020).

La vaccination confere une protection efficace chez les sujets immunocompétents
[(Matusik et al., 2020) ; (Auroux et al., 2022)] et représente donc un espoir majeur pour la
prise en charge des patients atteints de cancers, a la fois en limitant les formes grave de
I’infection, mais aussi en évitant des complications et des retards de traitement entrainant des

pertes de chance en termes de survie (Tougeron et al., 2021).

3.1 Développement vaccinal contre la COVID -19

Les vaccins datent de 1’époque d’Edward Jenner, qui a mis au point le vaccin contre la
variole en 1796 (Ellis, 2021). Le développement d'un vaccin comprend différentes étapes, qui
demandent une quinzaine d'années avant sa mise sur le marché. Cette longue durée est due aux
nombreuses études précliniques adaptées chez I'animal, suivies d'études cliniques chez I'homme
(Feraoun et al., 2021). Contrairement ace processus habituellement long et fastidieux (Vendre,
2019), le développement d’un vaccin pour lutter contre la COVID-19 a été accéléré dans le but
d’obtenir une immunité au virus et d’arréter sa transmission [(Raban et al., 2020) ; (Uttarilli

et al., 2021)].

Des essais de phases | et Il ont été rapidement lancés, et les essais de phase 111 ont été
lancés apres I"analyse intermédiaire des résultats des essais de phases | et Il, avec plusieurs
étapes d essais cliniques obtenues en paralléle. La production a grande échelle de plusieurs
candidats vaccins a commencé en prenant des risques industriels et financiers importants, avant
méme leur autorisation de mise sur le marché. Les procédures réglementaires ont également été
accélérées (Zhu et al., 2020) (Figure 5).
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Figure 5: Le développement de vaccins (schéma traditionnel et schéma accéléré) (Feraoun et

al., 2021).

3.2 Types de vaccins contre le SRAS-COV-2

Dans la (Figure 6) se regrouper principaux candidats vaccins dirigés contre le SRAS-

CoV-2 sont de 4 types.
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Figure 6: Les différents types de vaccin contre le SRAS-CoV-2
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3.2.1 Les vaccins viraux

3.2.1.1 Les vaccins viraux inactives

IIs ont été découverts en 1940 a I’aide d’ceufs génétiquement modifiés (Barberis et al.,
2016). Ces vaccins sont obtenus a partir de micro-organismes entiers, tués par la chaleur ou par
des traitements chimiques. lls requierent l'utilisation d'un adjuvant pour augmenter leur
immunogenicité. Des vaccins chinois de ce type dirigés contre le SRAS-CoV-2 sont fortement
commercialisés, par exemple le vaccin développé par le Wuhan Institute of Biological Products
et par Beijing Institute of Biological Products en collaboration avec le laboratoire
pharmaceutique Sinopharm (Chine), un candidat vaccin développé par le Institute of Medical
Biology et la Chinese Academy of Medical Sciences et un candidat-vaccin CoronaVac

développé par la société de biotechnologie Sinovac (Chine) (Baraniuk, 2021).

3.2.2 Lesvaccins a acides nucléiques
Les vaccins a base d’acide nucléique SRAS-CoV-2 utilisent des instructions génétiques,
sous forme d’ARN ou ADN (Frederiksen et al., 2020).

a. Lesvaccins a ARN

Les vaccins a ARNm sont une technologie prometteuse et une révolution technologique
développée au début des années 1990 (Lachatre et Launay., 2022). Cette nouvelle technique
vaccinale a donné des résultats encourageant dans les modéles animaux, en particulier pour

I’infection au VIH, par le virus ZIKA et la grippe (Jorgensen et al.,2020).

Ils sont composés d’ARNm codant pour la protéine Spike du virus SRAS-CoV-2.
L’ARNm est administré a I’aide d’un vecteur lipidique pour faciliter son entrée dans la cellule.
Il est ensuite traduit par les ribosomes en protéine qui est exprimée a la surface de la cellule,

stimulant ainsi la réponse immunitaire (Tangy et Tournier., 2022).

Parmi ces types de vaccins, on cite Comirnaty développé et fabriqué par BioNTech
Manufacturing GmbH (Mainz, Allemagne) et Pfizer Inc (New York, NY, Etats-Unis) ; par
conséquent, il est connu sous le nom de marché vaccin Pfizer-BioNTech COVID-19, et il est
scientifiguement appelé BNT162b2 [(Feraoun et al., 2021) ; (Riad et al., 2021)]. Ce vaccin
nécessite deux doses intramusculaires de trois a six semaines d'intervalle pour obtenir une
immunisation optimale. Par ailleurs, European Medicines Agency (EMA) a approuvé un autre
vaccin COVID-19 a base d'’ARNm, Spikevax qui est développé par Modernalnc (Cambridge,
MA, Etats-Unis) et fabriqué et distribué dans I'UE par Moderna Biotech Spain SL (Madrid,

Espagne) ; par conséquent, son nom commercial est le vaccin Moderna COVID-19 et le nom
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scientifigue est 'ARNmM-1273. Semblable a Comirnaty, Spikevax nécessite deux doses
intramusculaires a quatre semaines d'intervalle pour obtenir une efficacité optimale [(Feraoun
etal., 2021) ; (Riad et al., 2021)].

b. Les vaccins a ADN

Le vaccin a ADN est composé d’un plasmide d’ADN purifi¢ contenant une séquence
codant pour un antigéne donné. Apres I’administration du vaccin, I’antigéne est exprimé par
les cellules transfectées induisant une réponse immunitaire spécifiques et mesurable
(Jorgensen et al., 2020). Ces vaccins ont souvent une faible immunogénicité, et ils doivent étre
administrés avec les techniques de relargage nano particulaire pour les rendre plus efficaces
(Berche, 2021).

Par exemple le INO-4800 qui est un vaccin a base d’ADN plasmidique basé sur la
séquence génetique du SRAS-CoV-2. Il est congu par le laboratoire Inovio Pharmaceuticals
(Pennsylvania, USA) pour délivrer directement des plasmides optimisés dans les cellules par

voie intramusculaire ou intradermique a 1’aide d’un dispositif intelligent portable appelé

Cellectra (Merah et al., 2021).

La principale différence entre les vaccins a ADN et a ARNm réside dans le
compartiment cellulaire ou ces molécules doivent parvenir pour étre actives : le noyau pour
I’ADN, et le cytoplasme pour ’ARNm. Les difficultés communes rencontrées afin de rendre
ces vaccins efficaces sont le franchissement de la barriere cellulaire par les acides nucléiques
pour pénétrer a I’intérieur de la cellule, et la nécessité d’augmenter leur immunogénicité. Le
procédé de production des vaccins a ARNm comporte donc une étape supplémentaire par
rapport a la production de vaccins a ADN, qui utilisent directement les molécules d’ADN
plasmidique produites. Les molécules d’ARNm sont environ 5 fois plus petites que les

molécules d’ADN utilisées pour la vaccination (Pitard, 2019).

3.2.3 Lesvaccins a vecteurs viral

Les vaccins a vecteurs viral utilisent une souche virale génétiqguement modifiée afin de
produire les protéines du virus cible dans 1’organisme (Jorgensen et al., 2020), ou les cellules
hotes recoivent un code pour fabriquer des antigenes spécifiques et le vecteur viral agit comme
un systeme de livraison, fournissant un signifie envahir la cellule et insérer le code des antigenes
SRAS-CoV-2. (Ndwandwe et Wiysonge, 2021).

L’un des inconvénients des vaccins a vecteurs viraux est que si les gens ont déja été

exposeés au vecteur viral et ont développé une réponse immunitaire a celui-ci, il est susceptible
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de réduire I’efficacité du vaccin (Ndwandwe et Wiysonge, 2021). Ces vaccins sont dits «
réplicatifs » ou « non réplicatifs » en fonction de leur capacité ou non a se multiplier dans
I’organisme. Ils sont immunogenes, mais leur efficacité peut €tre affaiblie par une immunité
préexistante contre le vecteur. lls représentent actuellement 17 % des candidats vaccins contre
le COVID-19 (Lachatre et Launay, 2022).

Plusieurs vaccins candidats contre le SRAS-CoV-2, tous utilisant des vecteurs non
réplicatifs ont été approuvés par des organismes de réglementation du monde entier pour une
utilisation d’urgence [(Who, 2021) ; (Higdon et al., 2022)]. Comme le vaccin Astra Zeneca de
I’Université d’Oxford qui repose sur le vecteur adénovirus du chimpanzé ; son efficacité dans

les essais cliniques est évaluée a 70,4 % apres deux doses (Lachétre et Launay, 2022 ).

3.2.4 Lesvaccins basés sur des protéines
a. Lesvaccins a sous-unité protéique

Ils sont composés de fraction antigénique correspondant a la fraction active du
pathogéne induisant les anticorps suffisants pour induire une immunité vaccinale (Banat Vala
et al., 2003). De nombreuses équipes ont développé ce type de vaccin en utilisant la protéine S
du virus ou dans son propre champ de réserves biologique dirigés (RBD). Ces vaccins
nécessitent la présence d’une substance auxiliaire et de nombreuses doses pour étre immuniseés.
Un candidat au vaccin mis au point par I’entreprise de biotechnologie Novavax (Etats-Unis).
Encore, le candidat vaccin développé par les laboratoires pharmaceutiques Sanofi Pasteur
(France) et GSK (Royaume-Uni) a base de protéine recombinante avec adjuvant gras

(Jorgensen et al., 2020).
b. Les vaccins a particules de type virus

Il ne contient pas de materiel génétique et cela le rend non infectieux, se compose de
coquilles de virus vides qui imitent la structure du virus, mais peuvent déclencher une forte
réponse immunitaire. Ils restent cependant difficiles a produire, parmi eux, le OVX-COV

développé par la société de biotechnologie Osivax (France) (Jorgensen et al., 2020).
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1. Methodologie
1.1 Type de I’étude
Il s’agit d’une étude épidémiologique portant sur I’évolution de la COVID-19 entre

Janvier 2020 et Mai 2023 en pays du Nord d’Afrique qui inclut le Maroc, 1’ Algérie, la Tunisie,

la Libye et [I’Egypte, & partir dune base de données internationale
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Figure 7 : une base de données internationale

1.2 Objectif
L’objectif de cette étude est de faire une comparaison entre 1’évolution du nombre des

cas de COVID 19, le nombre des déces ainsi que le taux de vaccinations contre cette maladie

dans les pays du Nord-Afrique.

1.3 Recueil des informations :
La recherche documentaire, 1’observation et I’analyse des données ont été réalisées a partir de
la base de données « Our World in Data» en impliquant des variables et un tableau
d'enregistrements quotidiens représentant toutes les principales données liées aux cas
confirmés, aux déces et la vaccination, journellement actualisées via des sources importantes
telles WHO COVID-19 Data, Oxford COVID-19 Government Response Tracker and Johns
Hopkins University.

1.4 Analyse des données
L’analyse statistique a été réalisée par le logiciel SPSS (statistique Package for Sociale

Science) version 25 et I’Excel version 2019, pour réaliser des tabulations et des graphes.
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2. Reésultats et Interprétation

2.1 Larépartition des cas de la COVID-19 a travers le monde

La figure 7 est une représentation visuelle qui met en évidence la multitude de pays
touchés par la COVID-19 et enregistrés dans une base de données internationale exhaustive
couvrant tous les continents. Cette figure offre un apercu graphique saisissant de I'ampleur de
la propagation de la maladie a travers le monde. Elle met en évidence la portée mondiale de la
pandémie, montrant comment aucun continent n'a été épargné par son impact dévastateur.
Gréace a cette base de données, les chercheurs, les experts en santé publique et les décideurs
politiques peuvent analyser et suivre I'évolution de la situation dans différents pays et établir

des comparaisons entre les régions.
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Figure 8: Répartition des cas de la COVID-19 a travers le monde.
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Résultats et Interprétation

Le Tableau 1 fournit des détails sur le nombre de cas et de déces enregistres, ainsi que le taux

de vaccination contre la COVID-19 pour chaque année et pour chaque pays de Nord-Afrique.

Tableau 1 : Le taux des cas/décés de la COVID-19 et de vaccination en pays du Nord

d'Afrique.
Lieu/Date Cas Déces Vaccinations
Algérie 271835 7,30% 6881 8,21% 170786 0,44%
2020 99311 2,67% 2751 3,28% / 0,00%
2021 118726 3,19% 3520 4,20% 170786 0,44%
2022 53180 1,43% 610 0,73% / 0,00%
2023 618 0,02% / 0,00% / 0,00%
Egypte 516022 13,86% 24830 29,61% 2157499 5,61%
2020 136643 3,67% 7576 9,03% / 0,00%
2021 248084 6,66% 14151 16,87% 2078777 5,40%
2022 130805 3,51% 3075 3,67% 78722 0,20%
2023 490 0,01% 28 0,03% / 0,00%
Libye 507262 13,63% 6437 7,68% 200655 0,52%
2020 99935 2,68% 1459 1,74% / 0,00%
2021 288248 7,74% 4237 5,05% 81613 0,21%
2022 118959 3.2% 741 0.9% 119042 0.3%
2023 120 0,003% / 0,00% / 0,00%
Maroc 1274180 34,23% 16297 19,43% 27409359 71,22%
2020 437332 11,75% 7355 8,77% / 0,00%
2021 523726 14,07% 7489 8,93% 27354182 | 71,08%
2022 310490 8,34% 1450 1,73% 53973 0,14%
2023 2632 0,07% 3 0,004% 1204 0,003%
Tunisie 1153261 30,98% 29415 35,08% 8546870 22,21%
2020 137216 3.7% 4620 5.5% / 0,00%
2021 588626 15,81% 20944 24,97% 7864021 20,43%
2022 421729 11,33% 3720 4,44% 682211 1,77%
2023 5690 0,15% 131 0,16% 638 0,002%
Total 3722560 100,00% 83860 100,00% 38485169 | 100,00%
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2.2 Répartition des cas COVID-19 dans les pays du Nord d’Afrique

La figure 8 représente 1’évolution des nouveaux cas de COVID-19 au cours de la période
d'années entre 2020-2023, ou le nombre total des cas durant cette période était de 3722560. Les
données montrent que le Maroc et la Tunisie ont enregistré le plus grand nombre de cas, avec
1274180 (34.23%) et 1153261 (=31%) respectivement, en revanche, I'Algérie a été le pays le
moins touché, avec seulement 271835 cas (7.30%). Ces différences peuvent étre attribuées aux
mesures prises par le gouvernement, telles que la fermeture des écoles et des établissements
scolaires, des mosquées, ainsi que la suspension des liaisons aériennes et maritimes. De plus,
un confinement total a été mis en place dans la wilaya de Blida, et un confinement partiel a
Alger au début de I'épidémie. Et tout en sachant de plus qu’il a eu beaucoup de cas non

enregistré a cette époque.

Algerie
7.30%

Tunisie
31%

. ,
Figure 9: Répartition des cas dans les pays du Nord-Afrique.
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2.3 Répartition des cas de décés par la COVID-19 dans les pays du Nord
d’Afrique
Le graphique ci-dessous (Figure 9) représente I'évolution des décés dus au COVID-19

dans les pays d'Afrique du Nord entre 2020 et 2023, avec un total de 83860 décés enregistres,
ou I'on peut distinguer que le taux de mortalité le plus élevé par ce virus enregistré en Tunisie
avec 29415 déceés (35.08%) suivi de I’Egypte avec 24830 déces (= 30%). En revanche, les pays
affichant les taux de mortalité les plus bas ont été la Libye et I'Algérie (8%) avec respectivement
6 881 et 6 437 déces. Il est important de souligner que malgré un nombre élevé d'infections, le
Maroc a enregistré un faible taux de mortalité (19.43%) avec 16 297 décés. Ces résultats
suggerent que le Maroc a mis en place des mesures efficaces, telles que la disponibilité des
réactifs virologiques et des tests de laboratoire pour accélérer l'isolement et la protection des
individus infectés (El Kettani, 2021). De plus, des mesures strictes de quarantaine et
I'obligation de vaccination ont été déployées (EI Marhum et al., 2020).

Libye 8%

Tunisie 35%

Egypte 30%

. J
Figure 10 : Répartition des cas de déces par la COVID-19 dans les pays du nord

D’ Afrique
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2.4 Répartition de la vaccination contre la COVID-19 dans les pays du Nord
d’Afrique

Le graphique ci-dessous (Figure 10) représente le taux de vaccination total de Janvier
2020 au Mai 2023 qui était de 384 851 69 injections enregistrées, ou il montre que le Maroc
affiche le taux de vaccination le plus élevé parmi les pays d'Afrique du Nord, avec 71.08%
(27354182) de la population vaccinée, En revanche, la Libye et I'Algérie présentent les taux de
vaccination les plus faibles, tous deux a = 1% (200655 et 170786 respectivement). Ces résultats
refletent la réussite du Maroc dans la mise en place d'une campagne de sensibilisation efficace
pour encourager la population a se faire vacciner. Selon une étude, le Maroc a publié un appel
a la vaccination par e-mail, ciblant les étudiants, vu qu’ils sont censés répondre rapidement aux
problemes de santé publique (Samouh et al., 2021). En revanche, malgré le grand nombre de
vaccinations, la contamination restait élevée mais le nombre de déces a diminué, ce qui
confirme la protection des vaccins contre les formes sévéres de la maladie et non pas

d’empécher I’infection. Tout en sachant que sur I’année 2020 il n’y avait pas encore des vaccins

disponibles.
@ Algeria Egypt )
Tunisia 0.4% 6%
22%
\ y,
Figure 11: Les taux de la vaccination contre la COVID-19 en Nord-
Afrique.
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2.5 L’évolution des cas/déces de la COVID-19 et le taux de vaccinations en pays
du Nord d’Afrique

Les histogrammes (Figure 11) et le tableau 1 représentent I'évolution de ces derniers
parametres dans les pays d'Afrique du Nord, ou I'on note qu’en 2020, un pourcentage élevé
d'infections au Maroc, avec 437 332 cas enregistrés (11,75%), par rapport aux autres pays
(Algérie, Egypte, Tunisie et Libye), qui variaient entre 2% et 4%, avec 99311, 136643, 137216,
99 935 cas enregistrés respectivement. En ce qui concerne le pourcentage de mortalité, il était
élevé en Egypte (9,03%) avec 7576 déces, suivi du Maroc (8,77%) avec 7355 décés, tandis qu'il
était plus faible en Libye (1,74%) avec 1459 déces. Les données manguantes concernant la
vaccination s'expliquent par I'indisponibilité des vaccins au début de la pandémie, comme
mentionné dans une étude de Matusik et al. (2020). Il convient de noter que les résultats de
notre étude montrent un pourcentage de contaminations au Maroc de 8,78%, qui différe du

pourcentage de 0,17% rapporté dans une étude antérieure par EI Kettani en 2020.

En 2021, nous constatons que le pourcentage d'infections est élevé en Tunisie,
représentant 15,83% (588 626 cas), et au Maroc, avec 14,09% (523 726 cas). En revanche,
I'Algérie présente un pourcentage plus faible d'infections, soit 3,19% (118 726 cas). En ce qui
concerne le taux de mortalité, la Tunisie enregistre également le taux le plus élevé, avec = 25%
(20 944 déces), tandis que I'Algérie présente un taux plus faible de 4,20% (3 520 déces). Nous
pouvons induire que la Tunisie a enregistré le taux le plus élevé d'infections et de déces en 2021,
tandis que I'Algérie a enregistré le taux le plus bas pour ces deux parameétres. Il convient de
noter qu'une autre étude mentionne des pourcentages plus bas de nouveaux cas par rapport a
nos résultats. Par exemple, le pourcentage le plus élevé de nouveaux cas était enregistré en
Tunisie, a 2,18%. De méme, les déces étaient presque inexistants, avec des pourcentages
compris entre 0,02% et 0,075% (EI Kettani, 2021). Concernant la vaccination, le Maroc est le
pays le plus vacciné, avec un taux de 71.08% (27354182 doses administrées). La Libye, en
revanche, a le taux de vaccination le plus bas, a seulement 0,21 % (81613 doses administrées).
Selon I’étude de Kadiri (2021), plus de 4 millions de Marocains sur 36 millions d'habitants ont
déja recu au moins une dose de vaccin, soit I'équivalent de 11% de la population, ce qui lui

confeére le titre du pays le plus vacciné d'Afrique en 2021.

En 2022, nous observons sur le graphique que le pourcentage de nouveaux cas était
élevé en Tunisie (11,34%), par rapport aux pays étudiés, ou les valeurs les plus basses ont été
enregistrées en Egypte (3,51 %) et en Algérie (1.43 %). En ce qui concerne le taux de mortalité
était élevé en Tunisie (4,44%) et en Egypte (3,67%), et faible en Algérie (0,73%). Nos résultats
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concordent avec une autre étude qui présente des valeurs similaires, mettant en évidence des
taux d'infection élevés en Tunisie et au Maroc, ainsi qu'un taux de mortalité élevé en Tunisie et
faible en Libye et en Algérie (Loungou et al., 2022). En ce qui concerne la vaccination, le
graphique montre que la Tunisie enregistre le taux le plus éleve, avec 1.77%, tandis que
I'Algérie n'avait aucun enregistrement des vaccins administrés. Ces résultats concordent
également avec une étude, qui se base sur les données quotidiennes recueillies par le journal
americain New York Times, ou I'Algérie affiche un taux de vaccination particulierement bas

par rapport a la Tunisie et au Maroc (Alilat, 2022).

En 2023, selon le graphique, nous constatons que le pourcentage de nouveaux cas et de
déces était quasi inexistant, se situant entre 0.01% et 0,16%. Parmi les pays ayant effectué la
vaccination, on remarque que le Maroc et I'Egypte ont enregistré un taux de vaccination compris
entre 0.002% et 0.003%, tandis que d'autres pays ont affiché des taux de vaccination quasi nuls,

notamment I'Algérie qui n'a procédé a aucune vaccination.

Apres I’analyse de nos résultats concernant I’évolution de la COVID-19, nous en avons
déduit que I'année 2021 pour les pays d'Afrique du Nord a été la plus contagieuse et meurtriére,
ainsi qu'a marqué le taux de vaccination le plus élevé, contrairement a I'année 2023 qui a été la
plus calme soit pour le nombre de nouveaux cas ou de déces, avec le taux de vaccination le plus

bas.
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Figure 12 : L’évolution des cas/décés de la COVID-19 et le taux de vaccinations en pays du
Nord d'Afrique.
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Conclusion

La récente pandémie de COVID-19 a été considérée comme un probléme de santé
mondial (Lanthier et al., 2021), avec des conséquences économiques et sociales qui se sont
révelées dévastatrices, heureusement avec la possibilité de developper des vaccins efficaces a
I’aide de la technologie et les efforts mondiaux a contribué a réduire la propagation de cette

pandémie.

A la suite de notre analyse des résultats, nous en avons conclu que I'année 2021 a été la
plus marquée par l'incidence éleveée de cas et de décés liés au COVID-19 dans les pays d'Afrique
du Nord De plus, cette année a également enregistré les taux de vaccination les plus éleveés.
Contrairement a I’année 2023 qui était la plus calme que ce soit pour le nombre de nouveaux

cas ou de mortalités, avec le taux le plus bas de vaccinations.

Le Maroc et la Tunisie ont été les pays les plus durement touchés par le nombre de
nouveaux cas de COVID-19 dans la région du Nord de I'Afrique. En revanche, la Libye et
I'Algérie ont enregistré moins de cas. En ce qui concerne le nombre de décés, la Tunisie et
I'Egypte ont enregistré les chiffres les plus élevés, tandis que la Libye et I'Algérie ont enregistré
les chiffres les plus bas. Il convient de noter que le Maroc a présenté le taux de vaccination le

plus élevé parmi ces pays, contrairement a la Libye et a I'Algérie.

Compare aux pays d'Afrique du Nord, le Maroc a réussi a contrdler la baisse du taux de
mortalité, malgré son grand nombre de malades, en raison de son record du taux de vaccination
le plus élevé. De méme, I'Algérie et la Libye ont eu une influence significative dans le contréle
de la propagation de cette épidémie, car elles ont enregistré le taux d’infections et de déces le

plus bas par rapport au reste des pays d'Afrique du Nord.

L'OMS a déclare la fin de I'urgence sanitaire en 05 May 2023, c¢’était un moment a
célébrer, et il a rendu hommage a I’incroyable compétence et au dévouement des travailleurs
de la santé dans le monde entier. Mais a un autre niveau, c'est un moment de réflexion vu que
la COVID-19 a laisser de profondes cicatrices sur notre monde. Ces cicatrices doivent servir de
rappel permanent de I'émergence possible de nouveaux virus, avec des conséquences

dévastatrices.

De ce fait, nous devons aussi penser au futur et nous préparer au risque d’épidémies
dues a I’émergence de nouveaux coronavirus a transmission zoonotique. Cela nécessite sans
doute une prise de conscience des modalités permettant le maintien de la barriere entre especes

et surtout le développement de traitements qui seraient efficaces contre toute forme de
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coronavirus, leur risque de transmission et leur dangerosité ne pouvant étre a priori anticipés.
L’identification de cibles thérapeutiques adéquates nécessite donc d’approfondir les

connaissances que nous avons sur la pathogeneése de ces virus (Juckel et al., 2020)

Nous concluons qu’avec la COVID-19, la prévention et la vaccination prévention a
faire faces contre ces vagues destructives des virus émergents. C’est ce qu’on a appris ces

trois derniéres années.
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Résumé
Le SRAS-CoV-2 est I'agent causal de la pandémie de COVID-19, provoquant une urgence sanitaire mondiale. Cette
maladie a touché des millions de personnes a travers le monde. L’objectif de ce travail est de réaliser une étude épidémiologique
qui porte sur I’évolution de la COVID-19 dans les cing pays du Nord-Afrique (Algérie, Marco, Tunisie, Lybie et Egypte) entre
Janvier 2020 et Mai 2023 a travers une base de données internationale avec une comparaison entre 1’évolution du nombre des

cas, nombre des déces ainsi que le taux de vaccinations entre les pays de cette zone géographique.

Au total 3,717,862 nouveaux cas et 83,757 déces ont été enregistrés durant les trois ansdans ces pays du Nord-
Afrique, ou 2021 représentait I’année la plus tragique avec le plus de cas et le plus déces (1,767,410 et 50341, respectivement),
et que les pays les plus touchés étaient le Maroc avec 1,272,490 cas (34%) et la Tunisie avec 150,962 cas (31%). De méme le
nombre de décés le plus élevé a été enregistré en Tunisie avec 29,331 décés (35%) et en Egypte avec 24812 (30%) et le nombres
de décés le plus bas a été enregistré en Algérie,6437 cas (78%). Par ailleurs, le Maroc (47%) a marqué le taux le plus éleve de

vaccinations sur un total de 38,485,169 injections.

La pandémie de COVID-19 a été considérée comme un probléme de santé mondiale touchant chaque pays de
différente maniere selon leurs peuples, leurs stratégies de contréle et les campagnes de vaccinations.

Mots clés : SRAS-CoV-2, COVID-19, Nord-Afrique, Cas, Déces, Vaccination.
Abstract

SARS-CoV-2 is the causative agent of the COVID-19 pandemic, causing a global health emergency. This disease
has affected millions of people around the world. The objective of this work is to carry out an epidemiological study that relates
to the evolution of COVID-19 in the five countries of North Africa (Algeria, Marco, Tunisia, Libya and Egypt) between January
2020 and May 2023 through an international database with a comparison between the evolution of the number of cases, number

of deaths as well as the rate of vaccinations between the countries of this geographical area.

A total of 3,717,862 new cases and 83,757 deaths were recorded over the three years in these North African countries,
where 2021 represented the most tragic year with the most cases and the most deaths (1767,410 and 50,341, respectively). and
that the most affected countries were Morocco with 1,272,490 cases (34%) and Tunisia with 150,962 cases (31%). Similarly,
the highest number of deaths was recorded in Tunisia with 29,331 deaths (35%) and in Egypt with 24,812 (30%) and the lowest
number of deaths was recorded in Algeria 6,437 cases (78%). In addition, Morocco (47%) marked the highest rate of
vaccinations out of a total of 384 851 69 injections.

The COVID-19 pandemic has been considered a global health problem affecting each country in different ways

depending on their people, control strategies and vaccination campaigns.

Keywords: SARS-CoV-2, COVID-19, North Africa, Cases, Deaths, Vaccination.












