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Introduction

Les coronavirus tirent leur nom des particules virales caractéristiques en forme de couronne
qui parsément leur surface. Cette famille de virus infecte un large éventail de vertébré, notamment
les mammiféres et les oiseaux et considérer comme une cause majeure d’infection respiratoire
virale dans le monde .Le SARS-CoV et le MERS-CoV ce sont appartient a la famille des
coronavirus et sont particuliérement pathogeénes chez 1’homme et sont associer a une mortalité

élevée (Giwa et Desai, 2020).

En décembre 2020, 1’épidémie due au nouveau coronavirus SARS-CoV 2 a dépassé les
trois millions de cas contaminés dans le monde et a toucher plus de 200 pays au 30 avril 2020.
L’OMS a déclarer 1’état d’urgence de santé publique le 30 janvier 2020 et 1’a élevée au rang de
pandémie le 12 mars 2020. En Algérie, le premier cas de Covid-19 a été déclaré le 25 février 2020
(Hannouna et al ., 2020).

La covid-19 est une maladie infectieuse respiratoire causée par le SARS-CoV 2, la
proportion d’individu infectés par ce virus qui restent asymptomatique tout au long de I’infection
n’a pas encore été¢ définitivement évaluée. Chez les patients symptomatiques, les manifestations
cliniques de la maladie débutent généralement aprés moins d’une semaine (Velavan et Meyer,
2020). En effet, il semble exister différents phénotypes de patients atteints du Covid-19, les
nouvelles mutations du SARS-CoV-2 indiquent que le virus peut évoluer avec le temps. Par
consequent, les caractéristiques cliniques des patients infectés par le SARS-CoV-2 peuvent avoir
subtilement changé aux stades ultérieurs de I’éclosion (Raiah et al.,, 2022). Ce virus est
diagnostiqué grace a plusieurs tests notamment : le diagnostic moléculaire par RT-PCR, les tests
antigéniques, les tests immunologiques ou sérologiques et le dosage immuno-enzymatique, et

traiter par oxygénothérapies, le plasma convalescent, les médicaments antiviraux et vaccination.

Dans ce travail, nous allons mener une étude descriptive épidémiologique de Covid-19 dans la
Wilaya de Jijel depuis 1’apparition du premier cas jusqu’au 7 mai 2022. Quelle est la situation de la

pandémie du Covid-19 dans la Wilaya de Jijel ?
Les principaux objectifs de notre étude est de montrer :

o Le nombre de décés et de cas confirme par le Covid-19 dans la Wilaya de Jijel.
o Ladétermination des communes les plus touchées par le virus.

o Larépartition des cas confirmé selon les tranches d’age et selon le sexe le plus infectée.
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1. Définitions
1.1. Coronavirus

Les coronavirus sont des virus qui appartenant a la famille des Coronaviridae, faisant partie
de l'ordre des Nidovirales. lls infectent de nombreuses especes mammiferes et aviaires. Selon la
taxonomie actuelle, lesCoronavirinaesont subdivisés en quatre genres nommésAlpha, Beta, Gamma
et Deltacoronavirus(Figurel) (Segondy, 2020;KinetVabret, 2016). Ce sont de grands virus a
ARN, 70-80 nm, avec le plus grand génome parmi les virus a8 ARN connus, 27-32 kb. Ils sont a
symétrie hélicoidale (11-13 nm de diamétre), monocaténaires de sens positif et polyadénylés. Ils
sont conditionnés avec une protéine (nucléocapside). L'organisation du géenome a un ordre
caractéristique : 5°- réplicase, gene de spicule (Spike en anglais)(S), géne de I'enveloppe (E), gene
de la membrane (M), gene de la nucléocapside (N). En plus de ces protéines de structure, le
génome code également une protéase (de type chymotrypsine), une réplicase (polymérase), une
hélicase et une hémagglutinine estérase. Le gene S code pour une glycoprotéine S qui se lie aux
récepteurs de la cellule héte, provoquant la fusion membranaire et permettant la pénétration du
virus(Figure2)(Vela et al., 2019).

g
T — _!&‘&

Figure 1 : Arbre phylogénétique des Coronavirinae incluant 51 génomes complets, construit par la
méthode du Neighbor-joining (MEGAG) (Kin et VVabret, 2016).
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1.2. Covid-19

La Covid-19 est une maladie respiratoire et infectieuse causée par le virus SARS-COV-2
(Figure 2). ( dont le nom officiel SARS-COV-2 a été choisi le 11 février 2020 par ICTV
(International committee on taxonomy of viruses (ICTV) (Cap et Morello, 2021). Ce virus a été
identifié et signalé pour la premiere fois dans la ville de Wuhan en Chine en décembre 2019. Le
SARS -CoV-2 est trés contagieux, s'est propagé rapidement dans le monde entier en peu de temps
et a été déclaré une pandémie mondiale par I'Organisation Mondiale de la Santé le 11 mars 2020
(Lone et Ahmad, 2020).

Figure 2 : Coronavirus Covid-19 de la pneumonie de Wuhan (Vela et al., 2019).

2. Origine de Covid-19

La pandémie Covid-19 causé par le nouveau coronavirus SARS-CoV2 en décembre 2019.
d'autres CoVs connus depuis les années 1960(Vabret et al., 2009), Le SARS-CoV(a provoquer
une épidémie humaine de syndrome respiratoire aigu sévere en 2003) et le MERS-CoV/(a toucher
le Moyen-Orient en 2012). Le nouveau virus SARS-CoV-2 appartient a la sous-famille des
Coronavirinae, du genre béta coronavirus.

Le B-CoVs est I'un des quatre genres de coronavirus (Alpha, Beta, Gamma et Delta). Ce genre est
un des virus a ARN a brin positif, enveloppés, qui infectent les mammiferes. 1l comprend quatre

lignées : A, B, C et D. Leurs réservoirs naturels sont les chauves-souris et les rongeurs. Les B-

3
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CoVs les plus courants qui peuvent infecter les humains sont les virus HCoV-0C43 et HKU1 de la
lignée A, les virus SARS-CoV et SARS-CoV-2 (qui ont été jugés responsables de la pandémie
actuelle) sont de la lignée B, et le coronavirus du syndrome respiratoire du Moyen-Orient (MERS-
CoV) est de la lignée C (Keshavarz et al., 2022).

Les CoVs sont pathogénes chez I'nomme et animaux, provoquant des syndromes de maladies de
gravité variable affectant principalement le systéme respiratoire, mais aussi le foie, le systéme

gastro-intestinal et le systéme nerveux central (Dovey et al., 2020).

3. Histoire du virus

Le premier coronavirus découvert est un virus animal, responsable chez les volailles d’une
maladie respiratoire aigué tres contagieuse. Son nom est virus de la bronchite infectieuse aviaire
(InfectiousBronchitisVirus,IBV). La maladie qu’il provoque a pour la premiére fois été observée en
1930 dans le Dakota du Nord (Etats-Unis). En 1937, deux chercheurs américains de 1’université
Rutgers (New Jersey), Fred Robert Beaudette et Charles Bannus Hudson, rapportent dans le
JAVMA étre parvenus a cultiver 1’agent responsable sur des ceufs de poule embryonnés. En 1946,
le virus de la gastroentérite du porc (Transmissible Gastroenteritis Virus, TGEV) est un autre
coronavirus identifié. En 1949, des chercheurs du Rockefeller Institute (New York), puis une
équipe londonienne en 1951, découvrent le virus de 1’hépatite murine (Murine Hepatitis Virus,
MHYV) chez une souris paralysée. La découverte du premier coronavirus humain (HCoV) remonte
a 1965. Les chercheurs britanniques David Tyrrell et Malcolm Bynoe (Salisbury, Angleterre)
isolent une souche virale, baptisée B814, a partir des prélévements respiratoires d’un écolier
présentant un rhume banal (Gozlan, 2020).
L’histoire des coronavirus chez 1’étre humain est une histoire de zoonoses a répétition. En 2003,
les analyses génétiques ont montré que le SARS était une zoonose a point de départ de virus de
chauve-souris, s’étant adapté a une transmission interhumaine (relativement peu efficace comparé

a SARS-CoV-2) chez des petits mammiferes (Meylan, 2020).

Le SARS-CoV 2 est un nouveau coronavirus (CoV) humain. Il émerge en Chine fin 2019 est
responsable de la pandémie mondiale de Covid-19. Le 8 juillet 2020, plus de 11,8 millions
d’infections étaient recensées avec au moins 544 000 morts. L’agent étiologique du Covid-19 a
rapidement été identifié dés le 26 janvier 2020 (Sallard et al., 2020).



I. Recherche Bibliographique

4. Structure du Covid-19

Le coronavirus est un virus enveloppé et non segmenté, qui posséde un grand génome de
virus @ ARN simple brin de sens positif (27-32 kb), coiffé et polyadénylé. Le coronavirus a
également des pointes en forme de couronne dépassant de sa surface (taille de 80 a 160 nm), d'ou
son nom deérivé. La glycoprotéine (S) (Spike en anglais) se fixe aux récepteurs cellulaires de la
cellule hote et assure la médiation de I'entrée virale, entrainant une transmission et une
pathogenese interspécifiques. Un virion est constitué de deux composants de base: I'ARN
génomique et une capside protéique emballée formant une nucléocapside. La nucléocapside est
entourée d'une bicouche phospholipidique, composée du trimmer de la glycoprotéine d’épi (S)
(Spike en anglais) et de I'hémagglutinine-estérase (HE). Tous les virus ont des proteines
structurelles Nucléocapside (N), Protéine S (Spike en anglais), Enveloppe (E) et Membrane
(M). En plus de cela, ils ont également plusieurs protéines non structurelles et accessoires. La
protéine de membrane (M) et la protéine d'enveloppe (E) sont placées parmi les protéines S dans la
capside du virus. Le génome de I'ARN du nouveau coronavirus-2019 (nCoV-2019) a une longueur
de 29891 nucléotides, qui codent pour 9860 acides aminés. Il contient les composants suivants :
deux regions flanquantes non traduites (UTR), un seul long cadre de lecture ouvert (ORFlab)
(7096-aa), une polyprotéine non structurelle (7096-aa), quatre protéines structurelles — protéine S
(Spike en anglais) (1273-aa), enveloppe (E) (75-aa), membrane (M) (222-aa), nucléocapside (N)
(419-aa) et cing protéines accessoires (ORF3a, ORF6, ORF7a, ORF7b, ORF8 et ORF10)
(Figure3) (Hosseini et al., 2020).

Po“votem ws: N
Pibiviii'i i iciRFs ?RF:O

Spike Glycoprotein (S)
Nucleocapsid and Genomic RNA (N)

Membrane protein (M)
Hemagglutinin-esterase (HE)

Envelope small membrane protein (E)

Figure 3 : Structure du coronavirus (Hosseini et al., 2020).



I. Recherche Bibliographique

5. Caractéristiques

Le SARS-CoV-2 possede une enveloppe pléomorphiques avec un diamétre de 60 a 140 nm,
et des particules sphériques de 150 a 160 nm, associé a un ARN monocaténaire positif non
segmenté (Kannan et al., 2020). Comme tous les coronavirus, ce virus possede des protéines
autour de son ARN (Nucléocapside N) et une enveloppe constituée de deux couches de lipides
dans laquelle on retrouve des protéines de membrane (M), d'enveloppe (E) et celles constituant les

péplomeéres ou spicules (S)(Figure 4) (Cap et Morello, 2021).

Leurs caractéristiques génétiques sont tres différentes de celles du SARS-CoV et du MERS-CoV.
Les recherches montrent qu’ils ont plus de 85 % d’homologie entre le nCOV-2019 et les
coronavirus de type SARS (bat-SL-CoVZC45) (Editorial board, 2020).

Nucleoprotein (N)
Matrix protein (M)
Spike protein (S)
RNA

Envelope protein (E)

Figure 4: Schéma du SARS-CoV-2(Udugamaetal., 2020).

6. Classification
La classification de SARS-CoV?2 est la suivante (Yoshimoto, 2020):

o Domaine: Riboviria
o Famille: Coronaviridae.
o Sous-famille: Coronavirinae.

o Ordre: Nidovirales.
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o Sous-ordre: Cornidovirineae
o Genre: Betacoronavirus.
o Sous-genre: Sarbecovirus.

o [Espece: Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus.

| existe chez I’homme sept classes de coronavirus qui sont résumées dans le tableau

suivant :

Tableau 1 : Classification des sept coronavirus humains et année de leur identification (Lefeuvre

et al., 2020)
Classes Alphacoronavirus Betacoronavirus
Classe A HCoV-229E (1966) HCoV-0C43 (1967)
HCoV-NL63 (2004) HCoV-HKU1 (2005)
Classe B SARS-CoV (2003)
SARS-CoV-2 (2019)
Classe C MERS-CoV (2012)

7. Transmission

La transmission interhumaine du virus SARS-CoV-2 a été démontrée en février 2020 apres
qu'une contamination intrafamiliale a été rapportée (Placais et Richier, 2020).
Le SARS-CoV-2 se transmet essentiellement par I'émission de gouttelettes respiratoires et ne se
propageant pas a plus de deux metres du sujet émetteur. Ces gouttelettes chargées de particules
virales pourraient infecter un sujet susceptible soit par contact direct avec une muqueuse
(transmission directe) (Figureb), soit par contact avec une surface infectée par les muqueuses
nasales, buccales ou conjonctivales (transmission indirecte) (Figure6).Par ailleurs, 1’isolement
d’ARN viral dans le sang et les selles a évoqué la possibilité d’une contamination sanguine ou oro-
fécale qui n’a toutefois pas été démontrée a ce jour (Bonny et al., 2020; Amir et Lebar, 2020;
Mahieu et Dubée, 2020).



I. Recherche Bibliographique

Ventilation

i |

Direction of airflow: "

rodroplets comtaining virus

Ventilation

Direction of airflow
Microdroplets CoOMaining virus

Figure 5: Distribution de microgouttelettes respiratoires dans un environnement intérieur

avec (A) une ventilation inadéquate et (B) une ventilation adéquate

(Morawska et Milton, 2020).
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8. Variant de Covid-19

Les cing variants du covid-19 (Alpha, Beta, Gamma, Delta, Omicron) sont devenues les
variantes dominantes dans les régions géographiques ou ils ont été identifiés pour la premiere fois.
Depuis le 14 janvier 2022, le variant alpha a été signalé dans 179 pays, le variant béta dans 120
pays, le variant gamma dans 92 pays, le variant delta dans 188 pays et le variant omicron dans 119
pays. A partir de données de modélisation, il a été estimé que le variant alpha est 43 a 90 % plus
transmissible que les variants circulant précédemment et que le variant delta est environ 60 % plus
transmissible que le variant alpha. La transmission de I'omicron est trés élevée, les premiéres
estimations suggéerent qu'il pourrait étre environ 100 % plus transmissible que le delta (McLean et
al., 2022).

Pour ces variant, il a été démontré un impact sur 1’épidémiologie du Covid-19, une augmentation
de la gravité ou un changement de présentation clinique et probablement une diminution de
I’efficacité des mesures de contr6le mises en place (mesures de prévention, tests diagnostiques,

vaccins et molécules thérapeutiques) (Bertholom, 2021).

8. 1.Variant Kent ou Britannique (B.1.1.7ou Alpha)

Le variant alpha devenu majoritaire en Angleterre en janvier 2021 rend I'épidémie de hors
de contrdle, notamment a Londres, précipitant le pays dans un deuxiéme confinement. Ce virus
plus contagieux de 50 a 70 % que la souche originale de SARS-CoV-2, du fait que sa mutation
toucherait la protéine S lui permettant de se fixer plus facilement sur les récepteurs ACE2 des
cellules humaines (Cap et Morello, 2021). C’est un virus présentant de multiples mutations (23 au
total) dans différentes régions du génome viral, mais essentiellement au niveau de la protéine de
spicule. Cette combinaison de mutations représentait une évolution trés importante et tres rapide du

génome viral (Lina, 2022).
8.2. Variant du Sud-Africain (B.1.352 ou Beta)

Le variant Beta a été déclaré pour la premiére fois en Afrique du Sud en mai 2020, ce
variant associée a une augmentation des hospitalisations et des déces au cours de la deuxiéme
vague de ce pays. Les vaccins semblent également moins efficaces pour prévenir la Covid-19 a
partir du variant béta (Duong, 2021).
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8.3. Variant Brésilien (P1 ou Gamma)

Le variant gamma, découvert pour la premiére fois au Brésil en novembre 2020, et présente
certaines des mémes mutations dans sa protéine de pointe que les souches alpha et béta, ce qui lui

permet de s’attacher plus facilement aux cellules humaines (Duong, 2021).

8.4. Variants Indiens (B.1.617 ou Delta et Kappa)

Le variant le plus préoccupant du SRAS-CoV-2 est le B.1.617.2 qui a été découvert pour la
premiére fois en Inde, et qui a ensuite été nommeée variant Delta par 'OMS. Ce variant a été la
cause principale de la deuxieme vague d'infection mortelle par le Covid-19 en Inde en avril 2021.11
variant Delta était porteur de doubles mutations (L452R et E484Q) dans la protéine S, ce qui a
provoque une transmission plus forte, des charges virales plus élevéees, une incubation plus courte
de l'infection, une période plus longue d'excrétion virale dans les prélevements pharyngés et un
plus haut risque d'exacerbation vers un état critique chez les patients infectés par des virus SARS-
CoV-2(Novelli et al., 2021).

8.5. VVariant Omicron

En novembre 2021, le variant omicron (B.1.1.529) a été découvert en Afrique du Sud. Ce
variant s'est rapidement propagé dans le monde entier. Le 26 novembre 2021, I’OMS a désigné
I'omicron comme un variant preoccupant. (Takashita et al., 2022). Il présente une association

inhabituelle de 30 mutations, 3 suppressions et 1 insertion (Fantini et al., 2022).

9. Variabilité génétique du virus

L’émergence de variant est un processus habituel durant une épidémie a été observée a
partir de I’été 2020 et son expansion a pu étre constatée a partir de 1’automne 2020. La raison pour
laquelle ces variant sont apparus de fagon concomitante dans différentes régions du monde n’est
pas élucidée. La variabilité génétique du SARS-CoV-2 est due a des mutations touchant les motifs
antigéniques de ces proteines, et peut étre la conséquence d’erreurs d’incorporation par I’ARN

polymeérase virale (faible taux de mutation) (Bertholom, 2021).

Les mutations aident le virus a échapper a la surveillance immunitaire des cellules hétes,
s’acclimatant ainsi a 1’environnement hOte. Les mutations de la proteine Spike pourraient
également conduire a I’émergence de mutants ou de variantes ayant un tropisme cellulaire

complexe ou une virulence altérée. En fin de compte, les mutations aident le virus a évoluer vers

10
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une meilleure version de lui-méme qui correspond le mieux a son environnement hote(Saha et al.,
2020). Parmi les mutations de ce variant, la D614G améliore I’entrée du virus dans la cellule hote.
Etant donné que les deux souches virales (D614 et G614) ont coexisté au cours des six premiers
mois de la pandémie dans la plupart des populations, il a été difficile de faire la distinction entre les

contributions du virus et celles de 1’h6te pour 1’anosmie (Von Bartheld et al., 2021).
10. Pathogenese du Covid-19

Le cycle de multiplication de SARS-CoV-2 dans la cellule comporte les étapes
d’attachement, de pénétration et de décapsidation puis les synthéses des macromolécules virales
(acides nucléiques et protéines) selon trois phases précoce-immédiate, immédiates et tardives. Ces
synthéses vont permettre 1’assemblage des nucléocapsides puis I’enveloppement et la libération des

virions infectieux en méme temps qu’une lyse de la cellule infectée (Jamai et al., 2020).

Le virus s’attache spécifiquement au récepteur de la cellule sensible grace a une interaction
de haute affinité entre la protéine S virale et I’ACE2 (Angiotensin-converting enzyme), récepteur
cellulaire de I’hdte. En effet, la protéine S est constituée de deux sous-unités fonctionnelles : la
sous-unité S1 permet la liaison du virus au récepteur de la cellule hote et la sous-unité S2 assure la
fusion de I’enveloppe virale et la membrane cellulaire. Le clivage de la protéine S par les protéases
de la cellule héte active la fusion au niveau de deux sites en tandem répétition d'heptadesl (HR1)
et HR2. Ainsi, I’ARN viral est libéré dans le cytoplasme. Le complexe réplication-transcription
(RTC) assure la réplication du génome et la synthése des protéines. Les protéines de structure
s’auto-assemblent en capsomeéres puis en nucléocapside par intégration du génome répliqué.
Formation de bourgeons, les vesicules contenant les virions fusionnent avec la membrane
plasmique pour étre libérées, la figure7 résume leur mécanisme de réplication (Jamai et al., 2020).
De plus, la réponse inflammatoire virale, composée a la fois de la réponse immunitaire innée et
adaptative, altére la lymphopoiése et augmente l'apoptose des lymphocytes. Aux stades ultérieurs
de l'infection, lorsque la réplication virale s'accélére, il se produit une endothélite, une production
incontrblée des cytokines pro-inflammatoires et une forte activation de la coagulation ce qui

explique I’incidence élevée des complications thrombotiques (Sodqi et Marih., 2020).

11
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Figure 7 : Schéma du cycle de réplication du Sars-Cov2 (Sodqi et Marih, 2020).

11. Manifestations cliniques

La majorité des patients présenterait une période d'incubation pouvant aller de 1 a 14 jours

avec une mediane de 5 a 6 jours. La proportion des patients asymptomatiques n’est pas encore

connue ; elle varie entre 5 a 75 % selon les études (Sodqi et Marih., 2020).

Dans la forme symptomatique 1égére, les patients présentent des symptomes d’une infection

virale des voies aériennes supérieures. Les signes et les symptémes de Covid-19 sont variés. La

plupart des personnes présentent : la fievre (83—99 %), la toux (59-82 %), la fatigue (44—70 %),

I’anorexie (40—84 %), 1I’essoufflement (31—40 %) et des myalgies(les douleurs de muscle) (11—

35 %). D’autres symptomes non spécifiques, notamment maux de gorge, congestion nasale,

cephalées, diarrhées, nausées et vomissements, ont également été signalés. Une perte de 1’odorat

(anosmie) ou du godt (agueusie), qui préceéde I’apparition des symptomes respiratoires, a

également été décrite (Figure 8) (Waechter, 2021).
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Figure 8: Signes clihidues clés du CoVid-lQ (OMS, 2022).

12. Diagnostic de la maladie

La pandémie de Covid-19 a soutenu la position centrale des tests diagnostiques dans le
contrdle des épidémies. Pour mettre fin & la pandémie, il faut appliquer avec précision des tests
diagnostiques en grand nombre et utiliser rapidement les résultats pour mettre en ceuvre le
traitement approprié et prévenir la propagation (Vandenberg et al., 2021). L’utilisation des tests
diagnostiques pour 1’identification des personnes présentant une infection causée par le virus
SARS-CoV?2 a été primordiale pour le contrdle de la pandémie mondiale qui a débuté a la fin de
I’année 2019.

Les tests diagnostiques peuvent étre directs basés sur ’identification du virus en détectant
I’ARN viral (Diagnostic moléculaire) ou les protéines virales (Tests antigéniques), ou indirects
basés sur la détection des anticorps anti SARS CoV2 développés aprés I’infection (tests

sérologiques) (Berkani et al ., 2020).
12.1. Diagnostic moléculaire

Le diagnostic moléculaire du Covid-19 repose sur des tests d’amplification des acides
nucléiques (Nucleic Acid Amplification Tests ou NAAT), dont la technique de RT-PCR (Retro-
transcription Polymérase Chain Réaction) en temps réel ou RT-qPCR est recommandée en dépit de
sa grande sensibilité et spécificité, cette technique n’est pas épargnée des résultats faussement
négatifs (Berkani et al., 2020).

Les résultats de la RT-PCR en temps réel utilisant des amorces de différents genes peuvent
étre affectés par la variation des séquences d’ARN viral. La diversité génétique et 1’évolution

rapide de ce nouveau coronavirus ont été observées dans différentes études. Des résultats
13
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faussement négatifs peuvent se produire par des mutations dans les régions cibles de I’amorce et de
la sonde du génome du SARS-CoV-2. Bien qu’on ait tenté de concevoir le test RT-PCR en temps
réel le plus précisément possible basé sur les régions conservees des génomes viraux, La variabilité
provoquant des non-concordances entre les amorces et les sondes et les séquences cibles peut
entrainer une diminution des performances du test et des résultats faussement négatifs potentiels..
Plusieurs types de trousses de RT-PCR en temps réel du SARS-CoV-2 ont été développés et
approuves rapidement, mais avec une qualité différente. Fait important, la sensibilité et la
specificité du test RT-PCR en temps réel ne sont pas a 100 % (Tahamtan et Ardebili, 2020). Les
trousses identifient la nucléocapside, la polymérase a ARN dépendant de I’ARN (RdRp) et les
génes viraux ORF1 de la Covid-19. Si un géne était positif, le test a été répété, et si le méme géne a
été détecté de nouveau, un résultat positif a été signalé, sinon le test du patient a été répété de

nouveau pour confirmer le résultat négatif/positif (Asadi et al., 2021).
12.2. Tests antigéniques

Les tests antigeniques détectent les protéines spécifiques du SARS-CoV-2. Ces tests
peuvent étre réalisés sur des prélévements nasopharyngés, des prélevements des voies respiratoires
basses. Comme les tests de RT-PCR, ils assurent le diagnostic précoce de la maladie dés la phase
aigué (Figure 9) (Amir et al., 2020).Ces tests sont utilisés pour donner un résultat beaucoup plus
accessible et rapide que la PCR puisqu’il est en général disponible en moins de trente minutes. Les
indications, d’utilisation des tests sont les sujets symptomatiques durant les quatre premiers jours

de signes cliniques (Friedberga et al., 2021).

Figure 9 : Réalisation d’un écouvillonnage naso- pharyngé (Jean-Luc et al.,2020).
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12.3. Tests immunologiques ou sérologiques

Les tests sérologiques sont definis comme une analyse du sérum ou du plasma sanguin et
ont été étendus sur d'autres fluides biologiques pour la détection de la présence d’anticorps IgM,
IgA et IgG (Berkani et al., 2020). Le moment le plus efficace se situe autour du quatorziéme jour
apres ’apparition des symptomes. La présence d’anticorps confirme que la personne a été infectée,

mais ne préjuge pas de I’acquisition d’une immunité (Kocgak et al., 2020).
12.4. Dosage immuno-enzymatique (ELISA)

L’ELISA est une technique immuno-enzymatique de détection qui qui permet de visualiser
une réaction antigéne-anticorps grace une réaction colorée produite par 1’action sur un substrat
d’une enzyme préalablement fixée a I’anticorps (Jean-luc et al., 2020).Le test peut étre qualitatif
ou quantitatif, et le délai d'obtention des résultats est généralement de 1 a 5 heures. Dans le cas de
SARS-CoV-2, les puits de plague sont généralement recouverts d'une protéine virale. Si elles sont
présentes, les anticorps antiviraux dans les échantillons de patients se lieront spécifiquement, et le
complexe anticorps-antigéne lié peut étre détecté avec un anticorps conjugué supplémentaire pour

produire une lecture colorimétrique (Berkani et al., 2020).
13. Traitement

Les traitements utiliser sont Oxygénothérapies cas d’urgence, a la présence des risques
d’hypoxie lorsque le virus cible les poumons, le plasma convalescent qui contient des anticorps
passifs qui fournir une immunité passive immédiate et les médicaments antiviraux telle que :
I’interféron o, la chloroquine et hydrox chloroquine qui a une action sur I’augmentation du pH

endosomal .

Les déférents types de vaccins disponibles sont résumes dans le tableau 2(Hafeez et al., 2020 ;
Chenetal., 2020 ; Yavuz et al., 2020).

Tableau 2: Vaccins disponibles (Degraeuwe, 2021)

Forme Type de vaccin Nombre de dose | Taux d’efficacité
Moderna ARN 2 90-95%
Pfizer-BioNTech ARN 2 90-95%
Oxford-AstraZeneca Vecteur viral 2 70-80%
Gamaleya (Sputnik V Vecteur viral 2 90-95%
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Janssen Pharmaceutica Vecteur viral 1
-Johnson &Johnso > 80%
Novavax Protéine recombinante avec booster 2 85-90%
Sinovac (CoronaVac) Virus inactivé 2 50-60%

2. Hygiéne du Covid- 19 et confinement :

La récente pandémie de Covid-19 a entrainé une sensibilisation mondiale a I’hygiéne et de
nettoyage des mains. L’hygiéne des mains est une méthode trés efficace de prévention des
maladies en arrétant la transmission indirecte, Selon les Centres pour le Contréle et la Prévention
des maladies (CDC), on croit actuellement que le virus se propage par contact direct. Contact
indirect et contact avec les gouttelettes, les CDC approuvé le role de 1’hygiéne des mains
correctement effectuée comme mesure primaire et facile a mettre en ceuvre pour briser la chaine de
transmission de la maladie. et Il est conseillé de se laver les mains avec de I’eau et du savon
pendant 40 a 60 s, et s’il n’est pas disponible, alors avec un massage des mains a base d’alcool

pendant au moins 20 s (Bains et Bains, 2020 ; Rundle et al., 2020).
L’OMS a décrit des procédures simples pour la prévention :

e Hygiene des mains: Se laver régulierement les mains avec des savons ou avec des
alcools ;

e La distanciation sociale: maintenir une distance d’au moins trois pieds avec les
autres ;

e L ’hygiéne respiratoire: portez toujours un masque lorsque vous allez a 1’extérieur
ou dans un lieu public utilisez un mouchoir ou couvrez-vous la bouche et le nez
avec le coude fléchi en éternuant ou en toussant. ;

e Restez a la maison et en sécurité : Restez a la maison et isolez-vous en cas de

malaise ou de symptdmes de toux, de fiévre, de maux de téte.

En bref, I’hygiene personnelle est essentielle pour prévenir la propagation de cette maladie
contagieuse. Les savons et les désinfectants pour les mains jouent un réle crucial dans le maintien

de I’hygiéne personnelle pour lutter contre la Covid-19 (Figure 10) (Daverey et Dutta, 2021).

Un confinement a été imposé face a la pandémie de Covid-19 qui a touché 182 pays, soit
92% des pays reconnus par I’ONU. Il peut étre utile de rappeler la définition du mot confinement
telle qu’elle est donnée dans le dictionnaire du Littré, a savoir «action de reléguer quelqu’un dans
un lieu». Cette définition renvoie d’emblée a plusieurs dimensions du confinement, a savoir la
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claustration (réclusion au domicile par crainte des contacts sociaux) avec un isolement social
;la compression temporo-spatiale (espace-temps confiné), la contrainte (restriction de liberté,
notamment de ses déplacements, de ses mouvements), et bien sdr la contamination dont le risque

est a I’origine du confinement (Tordjman et al., 2020).

Le confinement représente la solution ultime pour préserver la santé collective et permet de
lutter contre la propagation rapide du virus mais est également synonyme d’isolement, associé¢ a
différentes répercussions familiales, sociales, professionnelles et économiques. Cet isolement
sanitaire en soit et le changement important de toutes les activités habituelles peuvent entrainer des
effets psychologiques négatifs se traduisant par des difficultés fonctionnelles ou sensorielles telles
que la perte de reperes et de réalité et des émotions négatives et contrastées telles que I'ennui, la
colere, le stress, I'anxiété et la peur. Cette situation peut également entrainer d'autres symptomes
tels que des troubles du sommeil, I'apparition ou l'intensification d'addictions (avec ou sans
substances), des troubles de I'anxiété ou de I'humeur, voire la résurgence de délires multiples
(Chilla et al., 2021).

La satisfaction exprimée par les patients lors de cette période nous montre I’importance de
proposer un systeme alternatif malgré les limites rencontrées par [’utilisation d’outils
informatiques, le faible taux de participation et le manque de motivation induit par la situation
(Chilla et al., 2021).
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Figure 10 : Hygiéne des mains en se lavant les mains avec du savon et du désinfectant pour les

mains a base d’alcool (Daverey et Dutta, 2021).

17



1. Matériel et
Méthodes



1. Matériel et Méthodes

1. Méthode de recherche et collecte des données

La recherche documentaire est une méthode de recherche elle permet de collecter des
données grace a I’étude de document officiel ou universitaire, elle est identifiée et localiser des
données antérieures déja traitées. Dans notre étude les cas de données a été disponible grace a
des sources faibles tels que les articles scientifiques, les périodiques spécialisés, les documents
statistiques et graphiques et les documents officiels (le site Web de I’OMS)

2. Présentation de la région d’étude

La Wilaya de Jijel est située au Nord Est d’Algérie entre la latitude 36° 10° et 36° 50°
Nord et la longitude 5° 25° et 6° 30° Est. Elle est limitée au nord par la méditerranée a 1I’Est par
la Wilaya de Skikda, a 1’Ouest par la Wilaya de Bejaia Au sud par les Wilayas de Mila et Sétif.
Sa superficie globale est de 2398,69 km2. Les températures variées entre 20 et 35°C en été, et de
5 a 15°C en hiver (DSPJ, 2022).
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Figure 11: Carte de la situation géographique de la région d’étude (DSPJ, 2022).

L’Armature administrative actuelle de la wilaya de Jijel est expliquée dans le tableau
suivant :
Tableau 03: Armature administrative 2021 (DSPJ, 2022).

DAIRA COMMUNES
Jijel Jijel
Texenna Kaous
Texenna
Taher Taher
Emir aek
Chahna
Ouled Asker
Oudjana
El-Milia El-milia
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Ouled-Yahia
El Aouana El-Aouana
Selma benziada
El-Ancer El-Ancer
Belhadef
KhiriOuedAdjoul
BeniH’bibi
Chekfa Chekfa
Sidi a/aziz
El-Kennar
Bordj T har
ZiamaMansouriah Erraguene
ZiamaMansouriah
Sidi Maarouf Sidi Maarouf
Ouled Rabah
Djimla Djimla
BoudriaYadjis
Settara Settara
Ghebala

3. Population

La population de la région d’étude (Wilaya de Jijel) est de nombres total 819118
habitants le 31/12/2021, par deux communes les plus peuplées Jijel par 173403 habitants et El-
Milia par 100420 habitants, le tableau 04 représente le nombre en chiffre des habitants présent

dans chaque des communes.

Tableau 04 : Estimation de la population jusqu’a le 31/12/2021(DSPJ., 2022).

Commune population Commune population
Jijel 173403 Belhadef 13292
Erraguene 3256 Djimla 22342
El-aouana 17070 Selma benziada 1183
Ziamamansouriah 16260 Ouledasker 17253
Taher 99492 El-kennar 20386
Emir aek 49470 Ouled-yahia 23563
Chekfa 34147 Yadjis 13773
Chahna 11292 KhiriOuedAdjoul 5892
El-Milia 100420 Texenna 20167
Sidi Maarouf 27857 Beni H’bibi 18842
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Settara 19489 Bordjt’har 5001

El-Ancer 25810 Ouledrabah 13736

Sidi a/aziz 13057 Oudjana 12320

Kaous 33612 Ghebala 6733
TOTAL 819118

4. Indication de couverture sanitaire

Les infrastructures sanitaires dans la wilaya de Jijel sont les suivants :

Hopitaux : 03.

Polycliniques : 27.
Etablissement Populaire de Santé (EPSP): 07.

Etablissement Hospitalier Sanitaire (EHS) : 01.
Salles de soins : 127.

Maternités : 07.

Pharmacies : 256

Ainsi les professionnels de santé au niveau des structures publiques et privés sont résumes dans
le tableau 5.

Tableau 5 : Professionnel de santé au niveau de structure publique et privé (DSPJ, 2022).

Spécialiste

Généraliste

Paramédicaux

Privés

189

161

303

Publique
211
543

2177

5. Période de I’enquéte et la population étudiee

Total

398

704

2480

Nous avons obtenu les statistiques de la Détraction de la santé publique de Jijel. La

période de I’enquéte est limitée du premier cas confirmer dans la Wilaya jusqu’au 7 mai 2022.

Notre étude a portée sur 15424 dont 8165 cas RT-PCR positive, 4065 cas RT-PCR négative et

3194 cas RT-PCR indéterminé. En raison de la rareté des données de sa source, nous avons

analysé uniquement les cas RT-PCR positifs.

6. Analyse statistique des données

Les données récoltées ont été traité avec Excel 2007.
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I11. Résultats et Discussion

1. Observation de la situation Covid-19 dans le monde

L’OMS a déclarée en décembre 2019 le premier cas confirmé de Covid-19 en Chine dans
la province de Hubei en République populaire. Le virus s’est propage a de nombreux autres pays.
Le 11 mars 2020, ’OMS classe 1’épidémie due au SARS-Cov2 comme urgence de santé
publique. Cette épidémie vient en effet de prendre les proportions d’une pandémie et des milliers

de cas ont été enregistrés chaque jour dans le monde. Au 13 Mai 2022, 517 648 631 cas de

Covid-19 confirmé par 7 953 953 000 habitants, la distribution de ce nombre est montrée dans
cette figurel2 (OMS, 2022).

Figure 12 : Répartition mondiale des cas confirmés de Covid-19 (OMS, 2022).
2. Observation de la situation Covid-19 En I’Algérie

Le premier foyer de contamination est apparu le 1 Mars 2020, dans la Wilaya de Blida.
Blida est devenue, depuis, I’épicentre de la pandémie en Algérie et avec Alger limitrophe, les
deux wilayas les plus touchées. Les premiers cas déclarés provenaient soit de ressortissants
algériens ayant effectué¢ un s¢jour dans un pays d’endémie ou de personnes proches du cas index.
Rapidement, la contamination est devenue autochtone et le 22 mars, I’entrée en phase 3 de
I’épidémie était proclamée (Hannouna et al., 2020). Puis le virus a commencé a se propager
dans plusieurs Wilayas d’Algérie et le nombre des cas ne cesse d’augmenter. Jusqu’au 13 Mai

2022, 265 814 cas de Covid-19 confirmes (Figure 13).
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Figure 13 : Répartition des cas confirmés de Covid-19 en Algérie (OMS, 2022) .

3. Description de la situation Covid-19 Dans la Wilaya de Jijel

3.1. Répartition des cas selon le résultat des RT-PCR SARS CoV2

L’étude a été faite sur les résultats de RT-PCR de 15424 patients, dont la RT-PCR était
positive pour 8165 patients, négative pour 4065 autres et 3194patients par PCR indéterminés.

Les resultats montre : un pourcentage de 52% de PCR(+), 26% de PCR(-) et 20% de PCR

indéterminé (Figure 14).
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Figure 14 : Répartition des cas confirmées et non confirmées par RT-PCR ou RT- PCR
indéterminés (DSPJ, 2022).

3.2. Répartition géographique des cas Covid-19 RT-PCR positive

Le nombre des cas confirmé de covid-19 et 15424 cas dans la Wilaya de Jijel est varié
d’une commune a une autre, depuis le début de la pandémie jusqu’au le 7 Mai 2022, 8164 sujets
avaient une RT-PCR positive : la répartition géographique des cas confirmés du début de la
pandémie jusqu’au 7 mai 2022, les communes de Jijel(2319), Taher (1799) et El-Milia (928)
comptent le plus grandes nombre de cas confirmés par rapport aux autre communes (DSPJ,
2022).

Les trois communes Jijel, Taher et EI-Milia représentent les plus grands nombres des cas
confirmes du covid-19 par rapport a 1’autre commun ; Belhadef, KhiriOued Adjoul et Ghebala

représentent le taux le plus faible entre 35 et 15 cas.

La différence du nombre de cas est due a la condensation importante de la population dans
chaque commune. La population de la commune de Jijel est 173 403 habitants (2319 cas), dans
la commune de Taher ou il y’a 99 492 habitants (1799 cas), la commune d’El-Milia a 100 420
habitants (928 cas).

Le nombre des cas est diminué dans le reste des communes cela est dus au faible taux
d’habitants ou Ghebala représente 15 cas par rapport a 6733 habitants (Figure 15).

Il est important de signaler que le non-respect de la distanciation, les régles d’hygiénes et

de rassemblement familiaux ont participés a la propagation de la pandémie.
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Figure 15 : Répartition graphique du Covid19 par les communes (2020, 2022) (DSPJ, 2022).

4. Répartition des cas confirmés selon le sexe

La wilaya de Jijel a enregistré un total de15424 cas, se dénombre 8165 cas confirmés par
covid-19. Au cours de la période d’études le nombre d’hommes infectés est de 4147 soit (51%)
et le nombre de femmes infectés est de 4016 soit (49%) (Figure 16).

Figure 16 : Répartition du total des cas Covid-19 PCR + selon le sexe (DSPJ, 2022)
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On observe une legere différence ou les hommes sont plus atteints plus que les femmes.
Ces différences sont expliquée par une susceptibilité génétique particuliere, les différences dans
les réponses immunitaires innées et adaptatives, ainsi que des facteurs liés au mode de vie (par
exemple, le tabagisme, 1’hygiéne des mains, la consommation d’alcool, etc.) (Monopoli et al.,
2022).Les femmes possédent une réponse immunitaire plus efficace, intense et prolongée a la
fois vis-a-vis de I’immunité humorale, mais aussi cellulaire induisant des niveaux élevées
d’anticorps. Ainsi, 1’expression de I’enzyme de conversion de I’angiotensine II (ACE2).
L’expression de cet enzyme au niveau des cellules endothéliales est stimulée par les ostrogénes.
(Plu-Bureau, 2021).

Cela du a plusieurs facteurs de risque, notamment :

> Des patients souffraient de pathologies chroniques, des maladies cardiovasculaires et
cérébro-vasculaire, I’hypertension, suivie du diabéte sucré (Amir et Lebar, 2020).

» Les hommes travaillent plus dans I’air que les femmes, on voit aussi que les hommes sont
trés présents au travail, dans les cafés, les réunions et les rassemblements, qui ont conduit

a leur infection et la transmission de virus.

Une autre explication se situe au niveau du processus d’entrée du virus dans la cellule. En
effet, pour pénétrer dans la cellule, le virus se lie au récepteur de I’enzyme de conversion de
I’angiotensine 2 (ACEZ2) et a la protéase transmembranaire a sérine 2 (TMPRSS2). Le gene qui
code pour le récepteur a I’ACE2 est lié au chromosome X et est inhibé par les cestrogénes.
Quant a la TMPRSS2, normalement présente dans les tissus de la prostate, elle est régulée par
les androgeénes qui augmentent sa production. Les taux d’ACE2 et de TMPRSS2 sont
généralement plus élevés chez les hommes et cela facilite donc I’entrée du virus dans les
cellules. Le role des stéroides sexuels dans la réponse immunitaire est important mais ne

permet pas de tout expliquer (Voyages, 2021).

5. Répartition des cas confirmés selon I’Age :

Toutes les catégories d’age sont susceptibles d’étre infectés par Covid-19, mais
I’incidence de I’infection varie selon I’age, les jeunes et les personnes agées sont plus

sensibles au virus que les enfants et les nourrissons (Figure 17).
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Figure 17 : Répartition du total des cas Covid-19 RT-PCR+ selon I’age (DSPJ, 2022).

L’histogramme montre que 1’age de la population d’étude varie entre de O et plus de 60 ans.

Les nourrissons (0-1 ans) et les enfants (1-15 ans), ont un faible taux d’infection ou une forme

plus légére de la maladie du covid-19 a cause de plusieurs facteurs et raisons, tels que :
> La prévalence de la maladie a coronavirus est plus faible chez les enfants que chez les
adultes.
> Les symptdmes les plus courants chez les enfants atteints du Covid-19 confirmé et suspecté
comprennent la fievre et la toux suivies de diarrhée et de douleurs abdominales (Ranabothe et
al., 2020).
> Le premier point de contact du SARS-COV?2 et du corps humain, I’expression dépendante
de I’age de I’ACE2 dans 1’épithélium nasal, les modeles ajustés aux Co variables ont montré
que ’association positive entre 1’expression du géne ACE2 et I’age était indépendant du sexe
(Bunyavanich et al., 2020)
> Les enfants de tous les ages peuvent étre atteints et il n’y a pas de différence significative
entre les sexes. Bien que les manifestations cliniques des cas de covid-19 chez les enfants
soient généralement moins graves que celles des patients adultes, les jeunes enfants, en
particulier les nourrissons, sont vulnérables a I’infection (Lahfaoui et al., 2020).
> Une expression ACE2 plus faible chez les enfants par rapport aux adultes peut aider a
expliquer pourquoi le covid-19 et moins répondu chez les enfants (Bunyavanich et al., 2020).
On observe chez les personnes dont 1’age varie entre 25 et 50 ans ont un taux élevé de
contamination .L’expression ACE2 est élevée chez les adultes par rapport aux enfants.
(Bunyavanich et al., 2020).
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> Des études récentes de cohorte indiquent que les patients diabétique et hypertendu atteints
de covid-19 ainsi que d’hypertension ou de diabéte courent un risque accru d’insuffisance
respiratoire et de déces ; ces patients sont souvent traités par 1’administration d’inhibiteurs du
systéme rénine-angiotensine-aldostérone (ISRAA) (Quinn et al., 2020).

» Sachant que le virus pénétre dans les cellules humaines en utilisant comme récepteur la
protéine de I’enzyme de conversion de I’angiotensine 2 (ECA2) liée a la membrane et que
I’expression cellulaire de I’ECA2 peut étre accrue chez les patients diabétiques qui recoivent
des inhibiteurs de 1’enzyme de conversion de 1’angiotensine (IECA) et des antagonistes des
récepteurs de I’angiotensine II, certains se sont demand¢ si la prise d’ISRAA augmentait les
préjudices chez les patients atteints de Covid-19 (Quinn et al., 2020).

» On remarque que la tranche d’age la plus toucheé par le virus est plus de 60 ans, cela est dd a
plusieurs facteurs et raisons, permis lesquels :

> Le vieillissement est un processus multidimensionnel impliquant de nombreux mécanismes
cellulaire et moléculaire au sein de différents systémes d’organes. Ceci inclut des modifications
fonctionnelles et structurelles du systéme immunitaire qui se manifesteraient par une
diminution de la capacité a lutter les infections et par des inflammations chroniques de faible
intensité.

> Les personnes agées peuvent présenter des anomalies sur le plan métabolique et dans
I’¢limination des médicaments, ainsi qu’une plus grande sensibilité aux médicaments et aux
interactions médicamenteuses.

» Les facteurs d’immun sénescence et d’inflammation chronique sont impliqués dans des
diverses maladies liées au vieillissement et sont corrélés avec une mauvaise réponse a la
vaccination.

> Les personnes agées constituent une population ayant des besoins particuliers en matiere de
traitement et devraient étre représentées de maniére adéquate dans les essais cliniques portant

sur des médicaments, des traitements ou des vaccins (Rylett et al., 2020).
6. Nombre de cas décédés de Covid-19 dans le monde

Le 9 janvier 2020, le premier décés di au virus Covid-19 et qu’une alerte maximale est
annonceée en interne du centre chinois avant que le virus ne se propage dans le monde. Selon
I’OMS, le nombre de déces dans le monde d au virus a dépassé les 6 millions, coincidant avec
son entrée dans sa troisieme année. Le 23 mai 2022, I’OMS a enregistré 6 276 210 déces
(Rochot, 2020 ; OMS, 2022).
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La pandémie mondiale de Covid-19 a impacté plusieurs populations vulnérables, dont les
personnes agées et la plupart des décés dus touchent les personnes agées et les personnes
souffrant de pathologies chroniques, cette maladie a aussi provoqué la mort de personnes de tous
ages (Bergeron, 2021 ; OMS, 2021).

deaths " 100k
| g
|l I’ | '|
| |
Al l ,.I Il ’.\'”1 ll]
d ) - l‘ [ |
' '| i :g. " '2'?'” 1l ‘II sok
1 1..ell ' """‘1 ‘ , ‘I
Dec Dec Dec
31 31 31
2019 2020 2021

Figure 18 : Répartition du nombre de cas décédés dans le monde entre le 6 janvier 2020 et le 23
mai 2022(OMS, 2022).
7. Nombres de cas décédés de Covid-19 en Algérie

En Algérie, le nombre de décées lie a la pandémie du Covid-19 est de 6875, ces
statistiques ont été enregistré entre le 3 janvier 2020 jusqu’a le 20 mai 2022 (Figure 19) (OMS,
2022).

En 2021 ont été enregistrés en Algérie 3253 déces par le coronavirus avec un taux de
mortalité estimé a 7,64 %. Les hommes avaient la plus grande part (68%) plus que les femmes et
le groupe d'age de 65 ans et plus avait le plus grand nombre de déces enregistrés. Les décés dus au
Coronavirus ont été répartis dans 48 wilayas mais la part la plus élevée revient a la capitale Alger
(474 déces) suivi par TiziOuzou (289 déces), Sétif (285), Blida (230déces) alors que les wilayas
de Béchar, Chlef et Illizi ont enregistrés trois déces et seulement deux déces observés a Saida
(Benabed et Hachem, 2021 ; OMS, 2021).

Depuis la pandémie beaucoup de personnes de différentes catégories sont atteintes par le
Covid-19 et sont mortes a I’hopital. Cette crise sanitaire est révélatrice d’un état problématique de

notre société Algérienne, Elle fait apparaitre la fragilité de la vie individuelle autant que
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collective, et notre relative impuissance devant un virus mal connu et contagieux (Benabed et

Hachem,

2021).
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Figurel9 : Répartition graphique du nombre des cas decédes en Algérie (2019, 2022) (OMS,
2022).
8. Nombre de cas RT-PCR positive et de déces par la Covid-19 a Jijel

La Wilaya de Jijel depuis le 20 mars 2020 a enregistré 8164 cas RT-PCR+ et 1140 déces

(figure 20).
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Figure 20

: Représentation graphique du nombre de cas RT-PCR+ et de décés de 2020, 2021et
2022 par mois (DSPJ., 2022).
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La courbe montre que le nombre le plus éléve depuis le 20 mars 2020 jusqu'a Mai 2022
été enregistreé :

Premiére vague : Ao(t 2020 par un nombre de cas de 502 PCR+ et 40 décés.

Deuxiéme vague : Octobres et Novembres 2020 par un nombre de cas de 1128 et 149 déces, puis
une moyenne de 111 cas et del7 décés par mois au début de I’année suivante.

Troisieme vague : Juillet et Aout 2021par un nombre de cas de 682 et 147 déces.

Quatriéme vague : fin d’année 2021 et début d’année 2022 avec une moyenne de 418 cas et 85
décés par moins.

La diminution de ces chiffres a commencé le mois de Février 2022 jusqu'a I’arrét de la
situation au mois de Mai.

Pendant ces trois années, cette variation est expliqué par: la mutation de virus et
I’obtention de I’immunité contre les nouveaux variantes apres avoir enregistré un grand nombre
de personnes infectée a chaque vague avec une corrélation directe entre le nombre des cas
enregistrée et le nombre de décés, ou le variant alpha était le responsable de la premiere vague
avec une virulence plus faible que le variant béta. Ce dernier s’est propagé rapidement dans la
2éme vague par un nombre d’infection et décés plus grand dans notre Wilaya. Pendant ces trois
années, ces chiffres importants sont dus au manque d’application des normes de protection et de

confinement.

Le variant Delta est le responsable de la 3éme vague qui est le plus virulent avec une
grande propagation a cause de la saison estivale, dans la derniére vague le variant Omicron

représente une faible virulence avec une propagation plus rapide.
9. Analyse des données des trois communes
9.1. Commune de Jijel

La commune de Jijel a enregistré le plus grand nombre de cas confirmé par covid-
19(3288 cas) et son pourcentage est 40 %avec un taux elevé de personne guéris (2997 cas), et le
nombre de cas décédés a été estimé a 361 cas avec un pourcentage de 31%et également
enregistré un chiffre important des personnes mis sous traitement (2927cas). La commune de
Jijel c’est une zone qui a représenté le premier foyer du Covid-19 a cause de la forte densité de
sa population et c’est un point de passage essentiel vers les wilayas voisines (Bejaia, Mila,

Constantine).
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Figure 21 :

9.2. Commune de Taher

(DSPJ, 2022).

Répartition graphique du nombre des différents cas dans la commune de Jijel

Les résultats de la commune de Taher indiquent 3237 cas confirmé et le nombre des

personnes guéris est de 2792, avec un taux de déces plus élevée avec un pourcentage de 39 % et

le chiffre des patients mis sous traitement est de 2792 cas. Cette commune reforme un nombre

important d’habitants, c’est le second foyer de Covid-19 apres la commune de Jijel.
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Figure 22

: Répartition graphique du nombre des différents cas de la commune de

Taher(DSPJ, 2022).
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9.3. Commune d’El-Milia

La commune d’El Milia a enregistré 1639 casconfirmés par Covid-19 et le nombre de cas
guéris est 1305 cas avec un pourcentage de décés 29% soit 334cas.Un nombre important de
personnes mis sous traitement est de 1305 cas.La commune a été classee le troisiéme foyer du

covid-19 et la deuxsiéme communepar rapport au nombre de’habitants dans la Wilaya de jijel
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Figure 23 : Répartition graphique du nombre des différents cas de la commune d’El-Milia
(DSPJ, 2022)

10. Analyse des cas RT-PCR positive depuis le 01 mai 2022
10.1. Nombre de cas et de déces

Notre étude montre que le nombre d’infections et de déces par Covid-19 au cours de la
période du premier au 7 mai 2022 est nul (Figure 24) a cause de la fin de la pandémie du Covid-
19 et I’arrét de la multiplication des variantes et aussi la vaccination et la sensibilisation des gens

et leurs mesures préventives contre le virus.
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Figure 24 : Evolution journaliére des cas et des décés Covid-19-PCR+ du 01 au 07 Mai

2022(DSPJ, 2022).
10.2. Nombre des malades guérit et sortis et des cas suspects atteint par la Covid-19

Au cours de la période du premier au 7 mai, aucun cas suspect de coronavirus n’a été
enregistré, la méme chose avec les cas des malades guéris et sortis sont nul. Cela est di que le

nombre de cas confirmés et le nombre de décés sont nul dans la méme période (du 1* au 7 Mai)
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Figure 25 : Evolution journaliere du nombre des malades guérit et sortis et des cas suspects atteint
par la Covid-19(DSPJ, 2022).
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Conclusion

La Covid-19 est une maladie respiratoire contagieuse causé par un coronavirus découvert
a Wuhan, ce virus est responsable d’une pandémie mondiale en décombre 2019, et peut étre
mortel chez les patients fragiles par des maladies chroniques ou par I’dge, il se transmet

principalement par des contacts avec des personnes infectées.

Dans cette étude nous avons réalisé une enquéte épidémiologique descriptive dans la
Wilaya de Jijel. Notre zone d’étude a été enregistrée un nombre de 8164 cas confirmés (PCR+)
et 4065 cas non confirmés (PCR-) par le virus et le Total de prélévements est 15424. Egalement
montré le sexe et le groupe d’age et la région la plus touché avec la durée qui est connu la valeur

la plus élevé dans la Wilaya.
Nos analyses des données collectées ont montré :

v La commune la plus touché par la Covid-19 est la commune de Jijel ou était le premier
foyer du virus, suivi par la commune de Taher qui est la seconde foyer et puis la

commune d’El Milia.
v’ Le sexe le plus affecté par le virus était les hommes avec une proportion de 51%.

v’ la tranche d’age la plus touché par le virus est celle de plus 60 ans et les personnes
atteintes de maladie chronique sont plus sensible.

v Le nombre des cas confirmés et de déces sont maximum dans les quatre vagues du virus.
(Aolt 2020, Octobres et Novembres 2020, Juillet et Aout 2021, fin d’année 2021 et
début d’année 2022)

v Depuis le 01 Mai 2022, la Wilaya de Jijel a connu un nombre nul de cas confirmé et de

déces par covid-19.

Ces résultats montrent 1’étendue de la gravité du virus covid-19 et son impact sur la population

de la wilaya de Jijel du début de la pandémie jusqu'a sa fin.

Si la Covid-19 se propage dans votre communauté, protégez-vous en prenant quelques
précautions simples, comme maintenir une distance physique avec autrui, porter un masque, bien
ventiler les pieces, éviter les rassemblements, vous laver les mains, et tousser dans votre coude

replié ou un mouchoir.

34



Réferences
Bibliographiques



Références bibliographiques

- Asadi, F., Shahnazari, R., Bhalla, N., &Payam, A. F. (2021). Clinical evaluation of SARS-
CoV-2 lung HRCT and RT-PCR Techniques: Towards risk factor based diagnosis of infectious
diseases. Computational and Structural Biotechnology Journal, 19, 2699-2707.

- Amir, 1. J., Lebar, Z. (2020). Covid-19: virologie, épidémiologie et diagnostic biologique.
Option/Bio, 31(619), 15

- Bains, V. K., Bains, R. (2020).Is oral hygiene as important as hand hygiene during Covid-19
pandemic .Asian Journal of Oral Health and Allied Sciences, 10.

- Benabed, A.,Hachem, A. (2021). Appréhender la mort au temps de la pandémie Covid 19:
Essai d’analyse socio anthropologique. 345-327 ,(1)13.

- Bergeron, C. (2021). La solitude des mourants au temps de la Covid-19. Gérontologie et
société, 1-8

- Berkani, L. M., Belaid, B., Djidjik, R. (2020). Covid-19: Outils diagnostiques au laboratoire.
Revue Algérienne d’allergologie. Vol, 5(01), 2543-3555.

- Bertholom, C. (2021). Evolution génétique du Sars-CoV-2 et ses conséquences. Option/Bio,
32(639), 22

- Bonny, V., Maillard, A., Mousseaux, C., Plagais, L., Richier Q. (2020). Covid-19:
physiopathologie d’une maladie a plusieurs visages. La Revue de médecine interne, 41(6), 375-
389.

- Bunyavanich, S., Do, A. et Vicencio, A. (2020). Expression génique nasale de lI'enzyme de

conversion de I'angiotensine 2 chez les enfants et les adultes. Jama, 323 (23), 2427-2429.

- Cap, H., & Morello, D. (2021). Covid-19: de I’insouciance au questionnement sur 1’origine de
SARS-CoV-2. Bull. Soc. Hist. nat. Toulouse, 157, 9-59.

- Chilla, C., Zosso, G., Cogordan, A., Sentissi, O. (2021). Adaptation d’un programme
thérapeutique pendant le confinement du COVID-19. Swiss Archives of Neurology, Psychiatry
and Psychotherapy, (1).

-Daverey, A., &Dutta, K. (2021). Covid-19: Eco-friendly hand hygiene for human and
environmental safety. Journal of environmental chemical engineering, 9(2), 104754.

- Dovey, Z., Mohamed, N., Gharib, Y., Ratnani, P., Hammouda, N., Nair, S. S., Tewari, A.
(2020). Impact of COVID-19 on prostate cancer management: guidelines for urologists.
Europeanurology open science, 20, 1-11.

35



Références bibliographiques

- Duong, D. (2021). Alpha, Beta, Delta, Gamma: What is important to know about SARS-CoV-2
variants of concern: E1059-E1060.

- Editorial board, (2019). Prevention and Treatment of Corona Virus Disease, Global Health
Journal, Volume 4, Page 1-5.

- Fantini, J., Yahi, N., Colson, P., Chahinian, H., La Scola, B., Raoult, D. (2022). The
puzzling mutational and scape of the SARS-2-variant Omicron.Journal of medicalvirology.

- Friedberga, B., Royoa, J., Villieza, V., Daynieza, N., Coudeneb, P. (2021). Réflexionssurla
place du test antigénique Covid-19 a partir d’un résultat discordant. Revue Francophone des
Laboratoires, (531), 67-69.

- Giwa, A. L.,Desai, A. (2020). Novel coronavirus Covid-19: an overview for emergency
clinicians. Emerg Med Pract, 22(2 Suppl 2), 1-21.

- Gozlan, M. (2020), « Il était une fois les coronavirus » [archive], sur
https://mwww.lemonde.fr/blog/realitesbiomedicales [archive], Le Monde.

- Hannouna, D., Boughoufalaha, A., Hellala, H., Meziania, K., Attiga, A. L., Oubellia, K. A.
Rahal, L. (2020). Covid-19: Situation épidémiologique et évolution en Algérie. Revue
Algérienne d’allergologie. Vol, 5(01), 2543-3555.

- Hosseini, E. S., Kashani, N. R., Nikzad, H., Azadbakht, J., Bafrani, H. H., & Kashani, H.
H. (2020). The novel coronavirus Disease-2019 (COVID-19): Mechanism of action, detection
and recent therapeutic strategies. Virology, 551, 1-9.

- Jamai Amir, I., Lebar, Z., Yahyaoui, G., Mahmoud, M. (2020). Covid-19 : virologie,
épidémiologie et diagnostic biologique. Option/Bio, 31(619), 15-20.

- Jean-Luc, Gala, Omar Nyabi, Jean-Francois. (2020). Biologie et technologies moléculaires
appliquées. Louvain Med; 139 (05-06): 228-235

- Kannan, S. P. A. S., Ali, P. S. S., Sheeza, A., Hemalatha, K. (2020).Covid-19 (Novel
Coronavirus 2019)-recenttrends. Eur Rev Med PharmacolSci, 24(4), 2006-2011.

- KeshavarzValian, N., Pourakbari, B., AsnaAshari, K., HosseinpourSadeghi,R.,
Mahmoudi, S. (2022). Evaluation of human coronavirus OC43 and SARS-COV-2 in children
with respiratory tract infection during the Covid-19 pandemic.Journal of medicalvirology, 94(4),
1450-1456.

- Kin, N., &Vabret, A. (2016). Les infections a coronavirus humains. Revue francophone des
laboratoires, 2016(487), 25-33.

- Kogak, F., &Mrozovski, J. M. (2020). La place du pharmacien dans la détection de la Covid-
19. Actualitéspharmaceutiques, 59(601), 41-43.

- Koyama, T., Platt, D., &Parida, L. (2020). Variant analysis of SARS-CoV-2 genomes
.Bulletin of the World Health Organization, 98(7), 495.

36



Références bibliographiques

- Lahfaoui, M., Azizi, M., Elbakkaoui, M., EI Amrani, R., Kamaoui, |., &Benhaddou, H.
(2020). Syndrome de détresse respiratoire aigué secondaire a une infection a SARS-CoV-2 chez
un nourrisson. Revue des Maladies Respiratoires, 37(6), 502.

- Lecoq, H. (2001). Découverte du premier virus, le virus de la mosaique du tabac: 1892 ou
1898?. Comptes Rendus de I'Académie des Sciences-Series Il1-Sciences de la Vie, 324(10), 929-
933

- Lefeuvre, C., Przyrowski, E., &Apaire-Marchais, V. (2020). Aspects virologiques et
diagnostic du coronavirus Sars-CoV-2. Actualités Pharmaceutiques, 59(599), 18-23.

- Lina, B. (2022). Les différentes phases de 1I’évolution moléculaire et antigénique des virus
SARS-CoV-2 au cours des 20 mois suivant son émergence. Bulletin de I'Académie Nationale de
Médecine, 206(1), 87-99

- Mahieu, R., &Dubée, V. (2020). Caracteéristiques cliniques et épidémiologiques de la Covid-
19. Actualités pharmaceutiques, 59(599), 24-26

- Marih, L., &Sodgi, M. (2020). Manifestations Cliniques de la Covid-19 Clinical
Manifestations of COVID-19. Med Sci, 7, S9-S13.

- McLean, G., Kamil, J., Lee, B., Moore, P., Schulz, T. F., Muik, A., ...&Pather, S. (2022).
The impact of evolving SARS-CoV-2 mutations and variants on Covid-19 vaccines.Mbio, 13(2),
e02979-21.

- Monopoli, G., Marino, R., Caldi, F., Fallahi, P., Perretta, S., Cosentino, F., ... &Foddis, R.
(2022). Résultats cliniques différents de Covid-19 chez les personnels soignants masculins et
féminins de I’hopital universitaire en Italie. Archives des Maladies Professionnelles et de
I'Environnement.

- Morawska, L., &Milton, DK. (2020). 1l est temps de lutter contre la transmission aérienne de
la maladie a coronavirus 2019 (Covid-19). Maladies infectieusescliniques, 71 (9), 2311-2313.

- Mousavizadeh, L., &Ghasemi, S. (2021). Genotype and phenotype of Covid-19: Theirroles in
pathogenesis. Journal of Microbiology, Immunology and Infection, 54(2), 159-163.

-Meylan, P. (2020). Origine de SARS-CoV-2: le probable et le possible. Rev Med Suisse, 16,
875-875.

- Novelli, G., Colona, V. L., &Pandolfi, P. P. (2021). A focus on the spread of the delta variant
of SARS-CoV-2 in India.Thelndian journal of medicalresearch, 153(5-6), 537.

- Peiris JSM, Lai ST, Poon LLM, Guan, Y., Yam, LYC, Lim, W ., ... & SARS studyGroup.
(2003). Coronavirus as a possible cause of severe acute respiratory syndrome .Lancet361 (9366),
1319-1325.

- Pellat, B., Lorimier, S., & Derruau, S. Covid-19, gouttelettes, bio-aérosols, bouche et nez.

37



Références bibliographiques

- Placais, L., & Richier, Q. (2020). Covid-19: caractéristiques cliniques, biologiques et
radiologiques chez I’adulte, la femme enceinte et I’enfant. Une mise au point au cceur de la
pandémie. La Revue de médecine interne, 41(5), 308-318

- Plu-Bureau, G. (2021). Covid-19 chez les femmes utilisant un traitement hormonal: quelles
préventions?.La Presse Médicale Formation, 2(4), 351-354

- Quinn, K. L., Fralick, M., Zipursky, J. S., &Stall, N. M. (2020). Les inhibiteurs du systeme
rénine-angiotensinealdostérone et la COVID-19. CMAJ, 192(44), E1391-E1392.

- Raiah, M., Terki, K., Benrabah, L., Hebali, N., Besbes, F. Z., Guetarni, N., ...&Fouatih, Z.
A. (2022). Changements dynamiques des caractéristiques demographiques et cliniques des
patients atteints de Covid-19 en Algérie Dynamic changes in the demographic and
clinicalcharacteristics of patients with Covid-19 in Algeria. Med Sci, 9(S1), 17-21.

- Raman, R., Patel, K. J., &Ranjan, K. (2021). Covid-19: Unmaskingemerging SARS-CoV-2
variants, vaccines and therapeutic strategies. Biomolecules, 11(7), 993.

- Rochot, J. (2020). La Chine de Xl face a la Covid-19: bottes de cuir et vieilles dentelles.
Esprit, (12), 87-98.

- Rundle, C. W., Presley, C. L., Militello, M., Barber, C., Powell, D. L., Jacob, S. E.,
&Dunnick, C. A. (2020). Hand hygieneduring Covid-19: recommendationsfrom the American
Contact Dermatitis Society. Journal of the American Academy of Dermatology, 83(6), 1730-
1737.

- Rylett, R. J., Alary, F., Goldberg, J., Rogers, S., &Versteegh, P. (2020). La Covid-19 et les
priorités de recherche sur le vieillissement. Canadian Journal on Aging/La Revue canadienne du
vieillissement, 39(4), 506-512.

- Saha, P., Banerjee, A. K., Tripathi, P. P., Srivastava, A. K., & Ray, U. (2020). A virus that
has gone viral: aminoacid mutation in S protein of Indianisolate of Coronavirus Covid-19 might
impact receptorbinding, and thus, infectivity. Bioscience reports, 40(5).

- Sallard, E., Halloy, J., Casane, D., van Helden, J., &Decroly, E. (2020). Retrouver les
origines du SARS-CoV-2 dans les phylogénies de coronavirus. médecine/sciences, 36(8-9), 783-
796.

- Segondy, M. (2020). Les Coronavirus humains. Revue Francophone des Laboratoires,
2020(526), 32-39.

- Shiehzadegan, S., Alaghemand, N., Fox, M., &Venketaraman, V. (2021). Analysis of the
delta variant B. 1.617.2 COVID-19.Clinics and Practice, 11(4), 778-784.

- Sodqi, M., &Marih, L(2020). Covid-19: épidémiologie et physiopathologie Covid-
19:epidemiology and pathophysiologyBatna J Med Sci,7:S3-S8

-Tahamtan, A., Ardebili, A. (2020). Real-time RT-PCR in Covid-19 detection: issues affecting
the results. Expert review of molecular diagnostics, 20(5), 453-454.

38



Références bibliographiques

- Takashita, E., Kinoshita, N., Yamayoshi, S., Sakai-Tagawa, Y., Fujisaki, S., Ito, M.,
&Kawaoka, Y. (2022). Efficacy of antibodies and antiviral drugsagainst Covid-19 omicron
variant.New England Journal of Medicine, 386(10), 995-998.

- Tordjman, S., Schroder, C., & Delorme, R. (2020). Du confinement au déconfinement:
Nouvelles perspectives en pédopsychiatrie.

- Udugama, B., Kadhiresan, P., Kozlowski, H. N., Malekjahani, A., Osborne, M., Li, V. Y.,
... & Chan, W. C. (2020). Diagnosing Covid-19: the disease and tools for detection.ACS nano,
14(4), 3822-3835.

- Vabret, A., Dina, J., Brison, E., Brouard, J., &Freymuth, F. (2009). Coronavirus humains
(HCoV) human corona viruses.Pathol.Biol, 57(2), 149-160.

- Vandenberg, O., Martiny, D., Rochas, O., van Belkum, A., &Kozlakidis, Z.
(2021).Considerations for diagnostic Covid-19 tests.NatureReviewsMicrobiology, 19(3), 171-
183.

- Vela, MDCM et Angulo, médecin genéraliste (2019). Les coronavirus. Dans Anales de la Real
AcademiaNacional de Medicina. Académie Royale Nationale de Médecine,136, 235-238 .

- Velavan, T. P., Meyer, C. G. (2020). The Covid-19 epidemic.Tropicalmedicine& international
health, 25(3), 278.

- VonBartheld, C. S., Hagen, M. M., &Butowt, R. (2021). The D614G virus mutation
enhancesanosmia in Covid-19 patients: Evidence from a systematicreview and meta-analysis of
studiesfrom South Asia. ACS chemical neuroscience, 12(19), 3535-3549.

- Voyages, D. (2021). Covid-19: dans le genre on peut faire mieux.RevMed Suisse, 17, 881-4.

- Waechter, C. (2021). Manifestations cliniques et paracliniques de la Covid-19, diagnostic
virologique. NPG Neurologie-Psychiatrie-Gériatrie, 21(125), 297-303.

- Yavuz, S., &Unal, S. (2020). Antiviral treatment of Covid-19.Turkish journal of medical
sciences, 50(9), 611-619.

- Yoshimoto, F. K. (2020). The proteins of severe acute respiratory syndrome coronavirus-2
(SARS CoV-2 or n-Covid9), the cause of Covid-19.The protein journal, 39(3), 198-216.

Sites web

- (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7378507/)

-OMS(https://www.who.int )

39


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7378507/
https://www.who.int/

Etude descriptive de la situation du Covid-19 dans la Wilaya de Jijel

Résume :

L'objectif de notre étude est une étude statistique epidémiologique des cas de personnes
infectées et déces par le virus Corona depuis le début de la pandémie jusqu'au 07 Mai 2022.

Notre travail élaboré sous forme d’une analyse statistique des données fournies par la
direction de la santé et de la population de la wilaya de Jijel, Notre wilaya a enregistré 8 164
cas confirmés par RT-PCR positifs et 4065 cas non confirmés par RT-PCR négatifs et le Total
de prélevements est 15424, et les résultats obtenus ont montré que les communes de Jijel,
Taher, EI-Milia a été enregistré le plus grand nombre d'infections et de déces. Egalement
montré que le sexe masculin est le plus susceptible d'étre infecté par le virus avec un
pourcentage de 51% chez les hommes et de 49% chez les femmes, et la tranche d'age entre
25 et 60 ans est le plus touché par la covid-19.le taux de mortalité et des cas confirmes a
atteint son maximum dans les quatre vague du virus.

Ces derniers mois la wilaya de Jijel a connu une baisse importante du taux d'infections et
de déces, et depuis le 01 Mai jusgqu'au 7 Mai 2022, aucun cas d'infection ou de déces n'a été
enregistré dans la wilaya.

Mots- clés : Virus Corona —Wilaya de Jijel - la pandémie.

Abstract:

The purpose of our study is an epidemiological statistical study of cases of people infected and
dying from COVID-19 from the start of the pandemic until May 07, 2022.

Our work developed in the form of a statistical analysis of the data provided by the Directorate
of Health and Population of the wilaya of Jijel, Our wilaya recorded 8,164 cases confirmed by
RT-PCR positive and 4,065 cases not confirmed by RT-Negative PCR and Total Sampling is
15424, and the results obtained showed that the communes of Jijel, Taher, EI-Milia was
recorded the greatest number of infections and deaths. Also shown that men are most likely to
be infected with the virus at 51% in men and 49% in women, and the age group between 25
and 60 is most affected by COVID-19.19.The mortality rate and confirmed cases peaked in all
four waves of the virus.

In recent months the wilaya of Jijel has experienced a significant decrease in the rate of
infections and deaths, and since 01 May until 7 May 2022, no cases of infection or death have
been recorded in the wilaya.

Key words: Corona virus — Wilaya de Jijel - the pandemic
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