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Chauves-souris et émergence des coronavirus

1. La plupart des coronavirus connus proviennent des chauves-souris

 Figure 1. Espèces de rhinolophe. A, Rhinolophe indonésien dans la réserve naturelle de Tangkoko (Sulawesi). [Source : Photo © François
Moutou] ; B, Grand Rhinolophe (Rhinolophus ferrumequinum). [Source : photo © Louis-Marie Préau]

La Chine occupe une place centrale pour la diffusion des coronavirus. En effet, c’est un vaste pays dont les climats variés
entraînent une grande diversité de chauves-souris et de virus (Tableau). En outre, les chauves-souris côtoient de près une forte
population humaine, ce qui favorise potentiellement la transmission de virus aux humains et aux animaux d’élevage.

Dans le cas de l’épidémie de SRAS en 2002 - 2003, la Civette masquée et le chien viverrin (Nyctereutes procyonoides) avaient été
identifiés comme les animaux ayant transmis le coronavirus (SARS-CoV-1) aux êtres humains. Ce n’est que bien plus tard que
les chercheurs ont découvert que ce coronavirus avait pour origine des hôtes chauves-souris appartenant aux espèces du genre
Rhinolophus, notamment Rhinolophus sinicus, R. ferrumequinum, R. affinis, R. macrotis, R. monoceros, R. pearsoni et R. pusillus
(Figure 1) On a même localisé l’origine géographique de ces virus dans une grotte reculée de la province du Yunnan, dans le
sud-ouest de la Chine.

Tableau. Coronavirus de chauves-souris dont certains sont à l’origine d’espèces responsables d’épidémies récentes.

https://www.encyclopedie-environnement.org/app/uploads/2020/12/Chauve-souris_focus1_fig1-rhinolophes.jpg


Encyclopédie de l'environnement 2/7 Généré le 21/12/2024

https://www.encyclopedie-environnement.org/app/uploads/2020/12/Chauve-souris_focus1_tableau-espaces-hauves-souris-coronavirus.png
https://www.encyclopedie-environnement.org/app/uploads/2020/12/Chauve-souris_focus1_tableau-espaces-hauves-souris-coronavirus.png
https://www.encyclopedie-environnement.org/app/uploads/2020/12/Chauve-souris_focus1_tableau-espaces-hauves-souris-coronavirus.png
https://www.encyclopedie-environnement.org/app/uploads/2020/12/Chauve-souris_focus1_tableau-espaces-hauves-souris-coronavirus.png


Encyclopédie de l'environnement 3/7 Généré le 21/12/2024

Civette masquée et chien viverrin ont donc joué le rôle d’hôtes intermédiaires entre les chauves-souris et les humains dans la
transmission. La recherche du virus s’étant avérée négative chez les civettes vivant en milieu sauvage, ce sont vraisemblablement
les activités humaines d’élevage, de vente sur les marchés et de consommation dans les restaurants de ces animaux qui ont
favorisé les contaminations entre animaux sauvages et humains.

2. Où l’épidémie de COVID-19 a-t-elle démarré ?

 Figure 2. Marché asiatique. [Source : photo © François Moutou]

Au début de l’épidémie de COVID-19, c’est un marché qui a attiré l’attention des autorités sanitaires, celui de Huanan à Wuhan
qui, censé ne proposer que des produits de la mer, vendait en réalité clandestinement une multitude d’animaux sauvages
vivants. Le marché a rapidement été fermé et interdit d’accès, empêchant toute investigation approfondie. Cependant, les
quelques prélèvements qui ont pu être réalisés, ont démontré la présence du SARS-CoV-2 dans l’environnement immédiat du
marché (surfaces de contact, sol et eaux usées) et non pas chez les animaux destinés à la vente. Il a donc fallu admettre que le
marché (Figure 2) n’était pas à l’origine de l’épidémie, il aurait simplement joué le rôle d’amplificateur des transmissions virales
en concentrant les êtres humains dont certains étaient déjà contaminés [1].

Le patient zéro reste donc à trouver. Le connaîtrons-nous un jour ? Si la maladie est datée officiellement à fin décembre 2019,
les analyses font état de malades dans la région de Wuhan dès mars 2019 ! En France, des cas de COVID-19 auraient pu être
déjà présents à la mi-novembre 2019. On en vient à penser que la première infection d’un être humain remonte sans doute à
plusieurs années. Des études ont montré que les transferts viraux entre faune sauvage et humains sont beaucoup plus
fréquents que ce que l’on pensait et passent souvent inaperçus. Dans le cas de la COVID-19, il s’agit probablement d’un
événement unique de transmission de l’animal à l’homme qui a réussi il y a un certain temps.

3. Origine du coronavirus SARS-CoV-2 ?
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 Figure 3. Diversité des coronavirus de chauves-souris en Chine. A, diagramme circulaire montrant la proportion des séquences nucléiques
de coronavirus (CoVs) appartenant aux α et β-CoVs identifiées dans chaque région zoogéographique de Chine. B, carte des provinces
chinoises montrant le nombre de séquences identifiées par province, en gris pour α-CoVs et en noir pour β-CoVs. La couleur des provinces
correspond à leur appartenance aux régions zoogéographiques : NO, région nord ; CN, région nord centrale ; SW, région sud-ouest ; CE,
région centrale ; SO, région sud ; HI, île de Hainan. Les trois séquences de β-CoVs de l’île de Hainan (HI) ont été incluses dans la région
SO. Les provinces colorées en gris sont celles où les séquences de CoVs ne sont pas disponibles. [Source ref. [26], licence CC BY 4.0 / Lien :
https://www.nature.com/articles/s41467-020-17687-3#MOESM2]

Se pose alors la question de l’origine du nouveau coronavirus SARS-CoV-2 (Figure 3) [2]. Obtenue en un temps record, la
séquence du génome viral a pu être rapprochée de celles de trois génomes de coronavirus isolés chez des chauves-souris :

● Deux génomes sont identiques entre eux à 97 % et proviennent de virus de chauves-souris de l’espèce Rhinolophus sinicus
collectées en 2015 et 2017 dans la province du Zhejiang. Ils présentent 89 % de similarité avec le SARS-CoV-2 [3].

● Le troisième génome viral dénommé BatCoV RaTG13, est beaucoup plus proche du SARS-CoV-2 puisqu’il présente une
homologie de séquence de 96,2 %. Ce virus a été isolé en 2013 chez une chauve-souris du même genre que précédemment
mais appartenant à une espèce différente affinis, récupérée dans une mine abandonnée de la province du Yunnan [4].

Même si ce pourcentage d’homologie semble élevé, on ne peut pas pour autant confondre les deux coronavirus BatCoV RaTG13
et SARS-CoV-2 qui ont certainement eu un ancêtre commun dont on estime la séparation il y a de 40 à 70 ans [5]. Tout
récemment, en réanalysant le génome d’un coronavirus appelé Ro-BatCoV HKU9 isolé en 2011 d’une Roussette de Leschenault (
Rousettus leschenaulti) de la région du Guangdong, les chercheurs ont été interpellés par le fait qu’en recombinant les deux virus
RaTG13 et HKU9, un virus très similaire au SARS-CoV-2 se dégageait [6]. Il n’est pas impossible que des roussettes et des
rhinolophes cohabitant au sein des mêmes grottes du sud de la Chine aient pu s’échanger leurs coronavirus qui à leur tour ont
partagé des séquences de leurs génomes pour engendrer un virus recombiné proche du SARS-CoV-2.

Cependant, un mystère subsiste : comment le SARS-CoV-2 a pu se retrouver à Wuhan dans la province du Hubei, pourtant très
éloignée des provinces précédemment citées du sud de la Chine ? Mystère d’autant plus épais que les campagnes de surveillance
virale, menées depuis quelques années chez les chauves-souris du Hubei, n’ont pas permis d’isoler des virus apparentés au
SARS-CoV.

4. Quelles ont été les circonstances de transmission du coronavirus
pathogène aux humains ?

4.1. Une contamination directe ?
La contamination a pu se faire directement lors des activités de chasse dont les chauves-souris sont l’objet. Les chasseurs
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s’introduisent dans les grottes et peuvent se contaminer au contact des fèces et aérosols générés par elles. La contamination peut
également se faire lors de la manipulation ou du transport des cadavres de chauves-souris, ou encore lors de la découpe de cette
viande de brousse. Cependant, si les grandes roussettes constituent un mets très apprécié, cela ne semble pas être le cas pour les
rhinolophes trop petits pour faire un repas convenable. On ne peut toutefois exclure cette éventualité.

L’hypothèse de la transmission directe du virus aux êtres humains a été confortée par des études de séroprévalence qui ont
montré la présence d’anticorps anti-coronavirus de chauves-souris dans le sang d’un pourcentage non négligeable d’habitants des
zones rurales du sud de la Chine. Ces résultats suggèrent que des échanges de coronavirus ont bien lieu entre les habitants et les
chauves-souris regroupées en colonies dans des grottes situées à proximité des villages [7].

4.2. Des hôtes intermédiaires ?

 Figure 4. Marché illicite d'animaux sauvages menacés d'extinction dont des pangolins à Mong La, Shan, Myanmar. [Source : photo © Dan
Bennett, CC BY 2.0 , via Wikimedia Commons]

In fine, le passage du virus par un ou plusieurs hôtes intermédiaires reste le scenario qui a la faveur des chercheurs. Au début
de l’épidémie, le pangolin avait été annoncé comme ayant joué le rôle d’hôte intermédiaire, mais cette hypothèse tend de plus en
plus à être écartée. Néanmoins, des pangolins malais saisis par les douanes chinoises en 2019, ont bien fourni un coronavirus
dont la séquence en acides aminés du domaine de liaison (RBD, receptor binding domain) au récepteur ACE2 humain ressemble
étrangement à celle du RBD du SARS-CoV-2 [8]. Se pose alors la question du lien entre les pangolins et les chauves-souris. Les
pangolins sont des animaux très solitaires et les coronavirus les affaiblissent profondément. Peut-être faut-il accepter la simple
hypothèse que ces animaux qui font l’objet d’un trafic intense aient pu être contaminés par d’autres animaux sauvages ou par les
trafiquants lors de leur détention (Figure 4), de leur transport ou de leur vente sur les marchés chinois [9].

Se nourrir directement de cadavres de chauves-souris pourrait être le fait de petits animaux carnivores comme la Civette
masquée ou le chien viverrin, déjà connus comme porteurs du SARS-CoV-1, mais aussi les blaireaux d’Asie (Meles leucurus) et
les blaireaux-furets (Melogale moschata). N’avons-nous pas écarté un peu vite un suspect évident, la Civette masquée [3] (Figure
5) ? Les Chinois en sont très friands et cet animal fait depuis longtemps l’objet d’élevages intensifs qui devaient être mis sous
contrôle depuis l’épidémie de SRAS de 2002. Qu’en est-il des mesures prises pour les élevages actuels ? Nous ne disposons que
de peu d’informations.
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 Figure 5. Civette masquée élevée dans une ferme : A, en cage ou B, dans les bras de l'éleveuse. [Source : photo © François Moutou]

Parmi les autres hôtes intermédiaires potentiels, il a été envisagé les animaux d’élevage classiques tels que cochons, poules et
canards mais aucune circulation du virus n’a été observée chez eux. Par contre, les animaux de compagnie comme le chat, le
furet et le chien ont montré une sensibilité au SARS-CoV-2 plus ou moins grande. De là à considérer qu’ils aient pu jouer le rôle
d’intermédiaire ne convainc pas, d’autant que le propriétaire de l’animal semble avoir été à chaque fois à l’origine de sa
contamination [10].

Pour conclure, on constate que l’origine du SARS-CoV-2 fait pour l’instant l’objet de beaucoup de spéculations. Rappelons qu’il
a fallu quinze ans pour identifier le virus de chauve-souris à l’origine de l’épidémie de SRAS de 2002. Il est fort probable que les
découvertes à venir confirmeront le rôle des chauves-souris dans l’origine de la COVID-19 [11]. Toutefois, il faut bien
comprendre que ces liens entre chauves-souris et virus ne viennent pas de s’établir ; ils peuvent être très anciens. Ce n’est pas
parce que cette relation vient d’émerger à notre connaissance qu’elle représente une plus grande menace maintenant
qu’auparavant.

5. Messages à retenir
● La plupart des coronavirus connus sont issus de chauves-souris de Chine.
● Les coronavirus responsables du SRAS ont pour origine des hôtes chauves-souris appartenant au genre Rhinolophus. Des

mutations ont rendu contagieux ces virus chez les êtres humains après une transmission directe ou via des hôtes
intermédiaires.

● Pour le SARS-CoV-2 responsable de la pandémie de COVID-19 chez les humains, la chaîne de transmission fait encore
l’objet de beaucoup de spéculations.

● Les liens chauves-souris/virus qui viennent d’émerger à notre connaissance ne représentent pas pour autant une plus grande
menace maintenant qu’auparavant.

● Pour parer à de nouvelles épidémies, il faut impérativement agir sur les facteurs de risque qui exposent êtres humains et
faune sauvage.

 

Remerciements à François Moutou et au photographe Louis-Marie Préau (www.louismariepreau.com) pour leurs contributions à cet
article.
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