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Principales constatations 
• Une éclosion d’hantavirus touchant plusieurs pays et trouvant son origine à bord d’un paquebot de 

croisière, le MV Hondius, est en cours. Les Canadiennes et Canadiens qui se trouvaient à bord du 
navire ou qui ont été en contact avec des passagers symptomatiques lors de vols font actuellement 
l’objet d’une surveillance de la part des autorités locales de santé publique. 

• Les analyses génomiques préliminaires donnent à penser que le virus des Andes (ANDV) est l’agent 
causal de l’éclosion actuelle. 

• L’ANDV est endémique dans le sud de l’Amérique du Sud, où les rongeurs en constituent les 
principaux réservoirs. 

• L’ANDV se distingue des hantavirus recensés au Canada, notamment le virus Sin Nombre dans 
l’Ouest canadien et le virus de New York détecté chez les souris sylvestres dans l’Est canadien. 

• Ni l’un ni l’autre de ces virus n’a été associé à une transmission interhumaine. 

• Aucun cas de syndrome pulmonaire à hantavirus (SPH) n’a été déclaré en Ontario entre 2015 
et 2024. 

• Bien que l’ANDV soit le seul hantavirus pour lequel une transmission interhumaine est attestée, 
aucune mutation isolée n’a été démontrée de façon concluante comme conférant à elle seule une 
transmissibilité interhumaine efficace. 

• Les séquences génomiques provenant de cas de 2026 en Suisse, aux Pays-Bas, en Afrique du Sud et 
au Canada forment un groupe monophylétique, leurs segments présentant des séquences 
identiques ou quasi identiques. 

• Les analyses génomiques des séquences de 2026 associées à l’éclosion du MV Hondius ont révélé 
l’absence des mutations Q40R et N47S dans la protéine non structurale (NSs) codée par le petit 
segment (S), ainsi que de la mutation T641I dans le précurseur de la glycoprotéine codé par le 
segment moyen (M), signalées lors d’éclosions antérieures d’infections par l’ANDV. 

Portée 
Santé publique Ontario fournit de l’information fondée sur des données probantes au sujet de l’ANDV 
afin de déterminer si des changements récents dans le génome viral pourraient modifier ou accroître sa 
capacité de transmission interhumaine. 
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Le présent rapport résume les connaissances actuelles sur l’épidémiologie génomique et les 
caractéristiques moléculaires de l’ANDV, une espèce de hantavirus mise en cause dans une éclosion 
internationale survenue à bord du paquebot de croisière MV Hondius. L’analyse décrite ici porte 
notamment sur un génome du virus des Andes récemment séquencé à partir du plasma d’une personne 
suisse symptomatique qui se trouvait à bord du MV Hondius. 

L’information accessible au public (à jour au 17 mai 2026) indique que 11 personnes qui se trouvaient à bord 
du navire à divers moments depuis son départ d’Ushuaia, en Argentine, au début d’avril 2026, présentaient 
une infection par le virus des Andes confirmée ou présumée. Trois de ces personnes sont décédées. 

Contexte 
Les hantavirus (genre : Orthohantavirus) forment un groupe diversifié de virus transmis par les rongeurs et 
présentant une distribution quasi mondiale; ils comptent 37 espèces reconnues1-4. Les infections humaines 
surviennent le plus souvent à la suite d’une exposition à des sécrétions ou à des excrétions aérosolisées 
contenant des virions infectieux provenant de rongeurs réservoirs5-6. Seule l’infection par le virus des Andes 
(ANDV; Orthohantavirus andesense) est connue pour se transmettre de personne à personne. Des éclosions 
liées à une transmission interhumaine sont survenues en Argentine en 1996, puis de nouveau en 20185, 7-8. 
En avril et mai 2026, une éclosion d’ANDV en cours liée au paquebot de croisière MV Hondius comptait au 
moins six cas confirmés et deux cas présumés, dont trois décès, en date du 10 mai 20269-11. 

Méthodologie  
Nous avons passé en revue la littérature publiée et les prépublications afin de relever les mutations de 
l’ANDV potentiellement associées à la transmission interhumaine, à la dynamique des éclosions et à 
l’évolution virale. Les recherches dans PubMed ont été effectuées au moyen d’une combinaison des mots-
clés de langue anglaise suivants : (« Hantavirus » OU « Andes virus » OU « Andes orthohantavirus » OU 
ANDV) ET (human OU rodent OU reservoir) ET (outbreak OU cluster OU « person-to-person transmission » 
OU superspreading) ET (mutation OU variant OU genomics OU phylogeny OU evolution). Les données de 
séquences provenant de l’éclosion de 2026 et des souches associées à des éclosions antérieures déjà 
signalées ont été extraites de Pathoplexus (SeqSet : https://doi.org/10.62599/PP_SS_1783.1) puis 
analysées pour en établir la parenté génomique.  

Résultats 
Caractéristiques des hantavirus 
Les hantavirus sont des virus à ARN enveloppés, monocaténaires et à polarité négative, dotés d’un 
génome tripartite (taille totale du génome : ≈ 11 à 13 kb)12 : 
• Le petit segment (S, ≈ 1,8 à 2,1 kb) code une protéine de la nucléocapside (N) qui intervient dans la 

réplication et l’assemblage viraux. 

• Chez certains hantavirus, dont l’ANDV, il code aussi une protéine non structurale (NSs) qui 
module les réponses immunitaires innées de l’hôte. 

• Le segment moyen (M, ≈ 3,6 à 3,8 kb) code un précurseur de glycoprotéine (GPC), responsable de 
la fixation à la cellule hôte et de l’entrée du virus. 

• Le grand segment (L, ≈ 6,5 à 6,7 kb) code l’ARN polymérase ARN-dépendante (RdRp) responsable 
de la réplication et de la transcription virales. 

https://doi.org/10.62599/PP_SS_1783.1
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Les hantavirus présentent une diversité génomique importante au sein des populations de rongeurs 
réservoirs et des infections humaines associées, leur évolution virale étant influencée par l’écologie de 
l’hôte et la séparation géographique. De multiples lignées d’ANDV génétiquement distinctes ont été 
recensées tant chez les rongeurs que chez les humains, bien que les données disponibles donnent à 
penser que le génome demeure relativement stable au cours des chaînes de transmission et des 
éclosions de courte durée13-15. Les séquences génomiques provenant de la Suisse, des Pays-Bas, de 
l’Afrique du Sud et du Canada forment un groupe monophylétique, leurs segments présentant des 
séquences identiques ou quasi identiques.  

Bien que l’ANDV soit le seul hantavirus pour lequel une transmission interhumaine est attestée, 
aucune mutation isolée n’a été démontrée de façon concluante comme conférant à elle seule une 
transmissibilité interhumaine efficace (tableau 1). Les données actuelles penchent plutôt vers 
l’existence de signatures génomiques associées à des éclosions antérieures liées à une transmission 
interhumaine, en particulier l’éclosion d’Epuyén survenue en Argentine en 2018-20195. Des études de 
phylogénétique comparée et de génomique des éclosions ont permis de relever des mutations 
candidates récurrentes, surtout la mutation T641I du segment M et les substitutions Q40R et N47S de 
la protéine NSs, au sein d’une lignée monophylétique associée à la transmission interhumaine 
(tableau 1)16-18. Ces mutations sont observées de façon répétée dans les éclosions argentines d’ANDV 
associées à la transmission interhumaine mais demeurent corrélationnelles et n’ont pas fait l’objet 
d’une validation fonctionnelle définitive16-18. 

Les analyses génomiques des séquences de 2026 associées à l’éclosion du MV Hondius ont révélé 
l’absence des mutations signalées lors d’éclosions antérieures d’ANDV, notamment Q40R et N47S de la 
protéine NSs ainsi que T641I du segment M. Au contraire, les séquences de 2026 conservaient des 
mutations plus couramment observées dans les séquences de référence non associées à la transmission 
interhumaine. Les phylogénies des gènes M et S ont en outre montré que les séquences de l’éclosion de 
2026 ne se regroupent pas au sein de la lignée associée à la transmission interhumaine déjà caractérisée 
pour l’éclosion d’Epuyén de 2018-2019, selon un rapport préliminaire et le Nextstrain de l’ANDV9, 19.
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Tableau 1 : Mutations de l’ANDV proposées comme étant associées à la transmission interhumaine et données expérimentales ou 
génomiques à l’appui  

Aucune mutation n'a été démontrée de façon concluante comme conférant à elle seule une transmission interhumaine efficace de l'ANDV; la 
plupart des associations demeurent corrélationnelles et nécessitent une validation fonctionnelle. 

Gène : mutation  Contexte Type de données Interprétation (référence) Force des données 
probantes 

M : P97S 

Souches d’ANDV 
associées à des éclosions 
humaines et surveillance 
des réservoirs au Chili 

• Séquençage du génome 
entier (SGE) 

• Analyse de sélection 

Effet possible sur l’interaction 
avec le récepteur ou la 
reconnaissance immunitaire 
(prépublication de 2025)16, 17 

Spéculatif/non démontré 

M : L247S Éclosion d’Epuyén de 
2018-2019, Argentine Phylogénétique par SGE 

Observée dans le réseau de 
l’éclosion, mais aucune 
donnée probante permettant 
de conclure à une 
transmission accrue5 

Observée seulement – non 
démontrée 

M : V499L 

Éclosion d’Epuyén de 
2018-2019 et souches 
apparentées associées à 
la transmission 
interhumaine 

Analyse comparative 

Désignée comme une 
substitution liée à une 
éclosion à transmission 
interhumaine; rôle fonctionnel 
inconnu16,18 

Association candidate  

M : T641  

Multiples éclosions 
associées à la 
transmission 
interhumaine  

• SGE 

• Phylogénétique 

• Études chez le hamster 

• Analyse de sélection 

• Mutation la plus souvent 
évoquée en lien avec la 
transmission 
interhumaine5, 16-18  

• Commune à plusieurs 
souches d’ANDV associées 
à la transmission 
interhumaine. 
(prépublication de 2025)16 

Mutation candidate 
associée à la transmission 
interhumaine 
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Gène : mutation  Contexte Type de données Interprétation (référence) Force des données 
probantes 

M : T938A Grappes de transmission 
humaine en Argentine SGE 

• À proximité d’une région 
associée à l’échappement 
aux anticorps; portée 
biologique incertaine 
(prépublication de 2025)5, 

16-18 

Mutation candidate – non 
démontrée 

S-NS : Q40R 
Clade d’ANDV associé à la 
transmission 
interhumaine 

Phylogénétique comparée 
par SGE 

Pourrait influer sur la 
modulation de l’immunité 
innée16 

Mutation candidate 
associée à la transmission 
interhumaine 

S-NS : N47S  
Clade d’ANDV associé à la 
transmission 
interhumaine 

Phylogénétique comparée 
par SGE 

Mutation proposée comme 
associée à la transmission 
interhumaine16 

Mutation candidate 
associée à la transmission 
interhumaine 

L : Q1965H 

Clade du Chili et de 
l’Argentine associé à la 
transmission 
interhumaine 

Phylogénétique par SGE 

Substitution conservatrice 
dont l’effet fonctionnel est 
probablement limité 
(prépublication de 2025)17 

Association candidate faible 

Codons M 265, 
699, 721, 743, 994 

Surveillance des 
réservoirs au Chili Analyse de sélection 

Signal de sélection positive 
dans les domaines Gn/Gc 
ciblés par les anticorps; 
pertinence antigénique 
possible (prépublication de 
2025)17 

Signal évolutif seulement 
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Pour obtenir plus de renseignements au sujet de SPO, veuillez consulter santepubliqueontario.ca. 
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