
SANTE - Dans le village du premier patient confirmé , on accuse un élevage de 
porcs exploité par un groupe américain, mais les au torités mexicaines 
évoquent une piste venue d'Asie... 

Il s'appelle Edgar Hernandez, il a 4 ans, et c'est le «patient zéro». Ce petit Mexicain, 
premier cas confirmé de grippe porcine, vit dans le village La Gloria, dans l'état de 
Veracruz. Un village de 3.000 habitants, au beau milieu d'un immense élevage de 
porcs, que la mère de l'enfant accuse d'être à l'origine de la maladie de son fils. 
  
Dans la vallée, la population se plaint en effet des conditions d'hygiène qui y sont 
observées. Une épidémie de pneumonie, dénoncée par les habitants depuis la fin du 
mois de février, aurait même coûté la vie à deux bébés. Selon le site d'informations 
américain «Grist», le premier producteur mondial de porc Smithfield Foods, déjà 
condamné aux Etats-Unis pour pollution environnementale, serait mêlé au scandale. 
Les élevages de la région appartiennent majoritairement à une de ses filiales. 
  
La piste chinoise  
  
Une suspicion, relayée dans la presse, qui a poussé le groupe américain à publier un 
communiqué dès dimanche, pour assurer qu'aucun symptôme de la grippe porcine 
n'avait été décelé chez ses employés ou au sein de son troupeau de porcs. Deux 
jours plus tard, un autre communiqué ajoutait que l'appellation «grippe porcine» était 
impropre, et précisait que le virus ne se transmettait pas par la nourriture. 
  
Au Mexique, on s'attache aussi à éteindre l'incendie. Fidel Herrera, gouverneur de 
l'Etat de Veracruz, a assuré lundi que le virus ne venait pas des porcs mais de 
Chine, apporté par des voyageurs. Des accusations rejetées, ce mercredi, par les 
autorités chinoises. Aucun cas humain n'a d'ailleurs été confirmé dans le pays, où la 
consommation de porc est en revanche en chute libre. C'est le serpent qui se mord 
la queue.  
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D’où vient ce nouveau virus grippal qui pourrait pr ovoquer une pandémie? Son profil 
génétique est complexe et son origine demeure mysté rieuse. 

 
Image microscope du virus porcin H1N1 isolé en avril chez des patients américains et mexicains. (AFP /CDC/C.S. Goldsmith 
and A. Balish) 

L a transmission interhumaine avérée du virus de grippe nord-américain H1N1 dans au moins 

deux pays –les États-Unis et le Mexique- a conduit l’Organisation mondiale de la santé a relevé son 
niveau d’alerte d’un cran, passant au niveau 5. Le niveau 6 –le dernier sur l’échelle- correspond au 
début d’une pandémie mondiale de grippe. 
 
Les experts s’accordent à dire que ce nouveau virus grippal se transmet très facilement. Comme il ne 
l’a jamais rencontré, notre système immunitaire ne dispose pas de ligne de défense spécifique (des 
anticorps ciblés) pour le combattre. Pour l’instant il semble moins pathogène que celui de la grippe 
espagnole de 1918, par exemple. Cependant beaucoup d’informations manquent encore pour établir 
vraiment les caractéristiques et la dangerosité du syndrome grippal provoqué par ce virus porcin 
H1N1. 
 
Une mosaïque génétique inédite  
 
Séquencé très rapidement par les équipes des CDC (Centers for Diseases Control, organisme public 
et fédéral) aux États-Unis, le virus isolé sur des patients au Mexique et aux États-Unis est une 
curieuse recombinaison génétique. Il contient un assortiment de 3 souches, à la fois porcine, humaine 
et aviaire, observé pour la première fois aux États-Unis en 1998 lors d’épizooties de grippe dans des 
élevages de porcs. Ce triple assortiment est lui-même associé à deux nouveaux gènes issus du virus 
porcin H3N2 originaire d’Eurasie. Pour compliquer un peu plus le tableau, ces gènes sont eux-mêmes 
d’origine humaine… 



 
Où s’est réalisé ce mélange ? Les virologues ne peuvent pas encore répondre à cette question. Selon 
Ruben Donis, responsable du département vaccins et virologie moléculaire aux CDC, cette 
recombinaison ne s’est pas forcément faite au Mexique. Les hémagglutinines de cette souche virale 
(des protéines de surface, voir Repères) appartiennent à une branche très isolée dont on ne sait pas 
grand-chose, a confié ce virologue à la revue Science. 
 
Un virus pas isolé chez les animaux  
 
Comment ce virus H1N1 est-il passé à l’être humain? La question est d’autant plus complexe 
qu’aucun foyer épidémique n’a été signalé au Mexique ou aux États-Unis chez les cochons ces 
derniers temps –alors que dans le cas du virus aviaire H5N1 le premier passage à l’homme était lié à 
une épizootie chez les volailles. «A ce jour, le virus n’a pas été isolé chez les animaux», rappelle 
l’Organisation mondiale pour la santé animale (OIE), qui estime que les termes «grippe porcine» ne 
sont pas appropriés. L’OIE suggère plutôt de la dénommer «grippe de l’Amérique du Nord» d’après sa 
localisation géographique. 
 
Le premier cas confirmé d’infection par le H1N1 porcin est un enfant vivant à La Gloria, dans la 
province de Veracruz. A moins de dix kilomètres se trouve l’un des plus gros élevages de porcs du 
Mexique, appartenant à l’entreprise Granjas Carroll (détenue à 50% par la firme américaine Smithfield 
Foods). Elle est donc suspectée d’être la source possible de la contamination. Cependant Granjas 
Carroll dément toute épizootie de grippe dans son cheptel et affirme faire des contrôles réguliers. Des 
échantillons ont été fournis aux autorités mexicaines pour de nouvelles analyses. 
 
Rappelons qu’à ce stade, l’OMS recense 148 cas confirmés (par des analyses) de grippe due au 
H1N1 d’origine porcine, dont 91 cas aux États-Unis et 26 au Mexique. Huit décès sont officiellement 
décomptés par l’OMS, 7 au Mexique (pour plus de 150 décès suspects) et un aux États-Unis (il 
s’agissait d’un bébé mexicain venu au Texas pour être soigné). Les autres cas ont été confirmés en 
Autriche, au Canada, en Allemagne, en Israël, en Nouvelle-Zélande, en Espagne et en Grande-
Bretagne.  
 
Repères : H et N  
La dénomination des virus grippaux est liée à deux protéines situées sur l’enveloppe du virus : 
l’hémagglutinine (H) et la neuraminidase (N). Elles jouent un rôle essentiel dans la capacité du virus 
grippal à infecter les cellules. Leur identification précise (ainsi que la séquence de leurs gènes) est un 
élément clef de la caractérisation d’un virus grippal.  
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