
dans la période précédant les collectes. Celle des IgG était très variable d'une ville 11 l'autre. 60,8 %,23,3 % et de 9 % respectivement à
Douala, Garoua et Yaoundé. Les séroneutralisations réalisées à l'Institut de Médecine Tropicale du Service de Santé des Armées 11 Marseille
sur un échantillon de 260 sérums positifs en IgG (100 à Douala, 94 à Garoua et 66 à Yaoundé) montrent que seuls deux sérotypes (dengue

1 et 2) sont présents dans les trois villes, ce qui est en accord avec les observations de Krippner et Van Laer (2) et de Kuniholrn et (/1. (3).

Le sérotype 2 est le plus représenté quelle que soit la ville (72 11 80%) Des cas d'infection mixtes ont également été enregistrés. Eteint

donné l'approche multidisciplinaire du projet ANR EPIDENGUE associant les aspects géographiques, sociodémographiques et ento­

mologiques, l'analyse plus détaillée de la séroprévalence de la dengue, en fonction des données de ces différents volets est en cours. En

conclusion, ces résultats montrent que les arbovirus, notamment la dengue constituent désormais un problème réel de santé publique au
Cameroun qu'il faudra pendre en compte.
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A edes aegypti est considéré comme le vecteur majeur des virus de la dengue cl de la fièvre jaune. Les campagnes dclirninntion de la

fièvre jaune, initiées en 1915 par la Fondation Rockefeller puis reprises par la PAHO (PIIII AnII'nmil HI'1I1111 ()lglIlI;ZIII;IJII) en Il)47.

ont conduit à l'élimination de ce vecteur dans 16 pays d'Amérique du Sud et Centrale. La Bolivie est, en 104:1, le premier pays de la n'gion

à déclarer le vecteur officiellement éradiqué, Cependant, suite au relâchement des campagnes de 1IIIIc .mti-vcctoriclle. AI'. III'gl'!)/; reg.igne
dès les années 1970 du terrain dans les pays voisins et en 1980 en Bolivie. Par la suite, le vecteur scst rupidcmcnt [lrop;lgé, cntrainnnt

une recrudescence de 18 dengue désormais présente il Santa Cruz et dans d'autres villes du pays telle qUL: Cochabambu. mais ;Iussi d;II1,~

des zones pionnières de la forêt amazonienne, Afin de mieux comprendre les mécanismes impliqués dans la recolonisation du pays, nous

avons entrepris dans le cadre du projet EPIDENGUE (ANRISEST), une étude de la diversité et de la structure génétique des pOPUI;lI ions
d'Ae. aegypti en Bolivie incluant une approche de phylogéographie. Dans 20 localités réparties dans l'ensemble du pays, des populai ions

d'Ae. aegypti ont été échantillonnées à l'état larvaire ou adulte. Les spécimens ont ensuite fait j'objet d'une caractérisation rnorpbologiquc.

suivie d'une analyse moléculaire par génotypage de 9 marqueurs microsatellites et par séquençage de deux gènes mitochondriuux (COI
et ND4). Les logiciels couramment utilisés en génétique des populations et en phylogénie ont été employés pour définir les indices de

diversité et la structure génétique des populations de Bolivie. Les 9 marqueurs microsatellite employés se sont révélés polymorphes, aVL:L:

en fonction des 14 populations analysées, un nombre moyen d'allèles par locus et une richesse allélique respectivement compris entre 1,66

et 3,55 (2,65 ± 0,55) et entre 1,63 et 2,95 (2,36 ± 0,41), L'analyse de la différentiation génétique des populations a révélé un niveau signi­

ficatif mais modéré de structuration (F" = 0,062; P < 10"). Cependant, bien que l'éloignement géographique semble opérer comme un

facteur fortement structurant, l'analyse par paires de populations indique l'existence d'au moins deux lignées génétiques. L'analyse du
polymorphisme des marqueurs mitochondriaux, COI et ND4, a permis la détection de 8 (S = 19; rr = 0,(014) et 4 (S = X : rr =0 0,0(16)

haplotypes respectivement pour des moustiques provenant de 20 localités. Le niveau de diversité haplotypique observé est cornparublc

avec celui observé dans des pays de la région, mais nettement inférieur aux niveaux récemment observés en Afrique. L'approche phylo­

géographique, incluant des spécimens originaires de la plus grande partie de l'aire de répartition de l'espèce, confirme l'existence pro­

bable de plusieurs lignées génétique en Bolivie ainsi que des changements démographiques récents. L'origine de ces lignées ainsi que leur

implication dans l'épidémiologie darboviroses et notamment celle de la dengue sont discutées.
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