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résumé 
Objectif: Décrire le profil épidémiologique et génomique de la COVID-19 au cours de la 4ème vague épidémique, en Mauritanie.
Méthodes: Il s’agissait d’une étude transversale en Mauritanie, du 1eroctobre 2021 au 28 février 2022. Ont été incluses toutes les personnes en instance 
de voyage, réalisant un RT-PCR, au niveau de l’Institut National de Recherche en Santé Publique (INRSP) et les patients ayant été prélevés, pour 
séquençage, par les équipes de la Direction de l’Information Stratégique et de la Surveillance Epidémiologique du Ministère de la Santé en Mauritanie. 
Résultats: Sur 37574 tests RT-PCR, colligés le 3 Mars 2022 durant la période d’étude, 1465 cas ont été diagnostiqués positifs à la COVID-19 (3,9%), 
avec une moyenne d’âge de 39±14,6 ans et un sex-ratio de 2,08. Sur les 112 séquençages génomiques réalisés, 75 ont été du variant Omicron (66,9%). 
L’âge moyen de ces patients a été de 40±15 ans, avec des extrêmes de 15 à 82 ans et un sex-ratio de 0,97. L’état vaccinal a été assuré chez 67,7% des 
patients et le pic du variant Omicron a été atteint durant la première semaine du mois de janvier 2022.
Conclusion: Le variant Omicron a été prédominant au cours de la 4èmevague de l’épidémie COVID-19 en Mauritanie. Dans le cadre de son plan de 
riposte, l’installation de nouvelles unités de séquençage de la COVID-19 à l’intérieur du pays et le renforcement de la formation des techniciens en 
laboratoire de virologie, seront actuellement indispensables.

Mots-clés: Santé Publique – Epidémiologie - COVID-19 –Test COVID-19– Mauritanie.

Abstract 
Objective: To describe the epidemiological and genomic profile of COVID-19 during the 4th epidemic wave in Mauritania.
Methods: This is a cross-sectional study in Mauritania, from October 1, 2021 to February 28, 2022. Were included all people in the process 
of travel, performing an RT-PCR, at the level of the National Research Institute in Public Health and patients who have been sampled for 
sequencing by teams from the Department of Strategic Information and Epidemiological Surveillance.
Results: Out of 37,574 RT-PCR tests collected on March 3, 2022, during the study period, 1,465 cases were diagnosed positive for COVID-19 
(3.9%), with an average age of 39±14,6 years and a sex ratio of 2.08. Of the 112 genomic sequences performed, 75 were of the Omicron 
variant (66.9%). The average age was 40±15 years, with extremes of 15 to 82 years and a sex ratio of 0.97. The vaccination status was 
assured in 67.7% of patients and the peak of the Omicron variant was reached during the first week of January 2022
Conclusion: The Omicron variant was predominant during the 4th wave in Mauritania. As part of its response plan against COVID-19, the installation 
of new sequencing units inside the country and the strengthening of the training of technicians in the virology laboratory will be essential.

Key words: Public Health – Epidemiology – COVID-19 – COVID-19 Testing - Mauritania.
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INTRODUCTION
La COVID-19 est une maladie infectieuse due à un beta 
coronavirus (SARS-CoV-2) (1), un virus à ARN simple brin 
de polarité positive (2), transmissible entre les humains 
et les animaux (3). Elle a été décrite pour la première 
fois en décembre 2019, dans la ville de Wuhan, province 
de Hubei en Chine Continentale, chez des patients qui 
présentaient des pneumopathies sévères inexpliquées 
(4). L’Organisation Mondiale de la Santé (OMS) a déclaré 
cette maladie, le 11 mars 2020, comme pandémie, et l’a 
considérés comme urgence de santé publique à portée 
internationale (5;6). 
En Mauritanie, le premier cas confirmé de la COVID-19 a 
été enregistré le 13 mars 2020 et le premier décès attribué 
à la COVID-19 a été survenu le 30 mars 2020, chez une 
femme en post-mortem (7). L’épidémie de la COVID-19 l’a 
placé, comme tous les pays du monde, dans une phase 
de réponse d’urgence (8).
Des études génomiques menées en Chine nous ont 
permis de comprendre que le virus pouvait accumuler 
des mutations tout en se propageant dans le monde 
(9). Cependant, la diversité génétique du SARS-COV-2 
consiste essentiellement à son type de génome ARN, qui 
réplique, à travers sa réplicase, l’ARN polymérase, ARN-
dépendante (RdRp), qui ne dispose pas de la propriété 
de relecture et correction, et de la grande élasticité 
immunologique de son génome qui code pour cinq 
protéines structurales et 14 protéines non structurales. En 
plus, le virus a été un sujet de pression énorme à travers 
l’utilisation d’une dizaine de vaccins et une vingtaine de 
molécules. Les mutations adaptatives du génome viral 
peuvent modifier le potentiel pathogène du virus avec 

l’émergence des souches hautement pathogènes, et 
permettre l’apparition des souches non reconnues par les 
outils de diagnostic conventionnel et la modification de la 
sensibilité du virus à certaines thérapies. Ces mutations 
impactent également la capacité du virus à échapper au 
système immunitaire, ce qui peut compliquer la mise au 
point d’un vaccin efficace contre ce virus (10). 
Les séquençages du génome du SARS-CoV-2 nous ont 
permis de comprendre l’organisation de ce virus, qui 
compte près de 29890 paires de bases, avec des gènes 
qui produisent 29 protéines. Ces protéines sont codées 
par dix cadres de lecture ouverts «Open Read Fram» 
(ORF). Les protéines virales les plus importantes sont 
les protéines de la Sicule (S), de l’Enveloppe (E), de la 
Matrice (M) et de la Nucléocapside (N). En outre, l’ORF 
peut traduire 16 protéines non structurales (11).
Suite à cette grande variabilité génétique de ce virus, 
l’OMS et les Centres du Contrôle et de Prévention de la 
Maladie (Centers for Disease Control and Prevention), 
ont mis en place un réseau mondial de surveillance 
génomique de SARS-CoV-2. D’après un rapport récent 
de cette surveillance génomique, publié par l’OMS, le 11 
décembre 2021, cinq variants du SRAS-CoV-2 ont été 
considérés préoccupants, depuis le début de la pandémie: 
Alpha (B.1.1.7), Bêta (B.1.351), Gamma (P.1), Delta 
(B.1.617.2) et Omicron (B.1.1.529) (10). 
Ce dernier variant appelé communément Omicron, 
identifié en Afrique du Sud, au Botswana, au début 
du novembre 2021, a été désigné comme (VOC) par 
l’OMS, le 26 novembre 2021 (12). Il a sélectionné plus 
de 30 mutations d’acides aminés au niveau des protéines 
structurales (S, E, M et N) et non structurales (NSP3, 
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NSP4, NSP5, NSP6, NSP12, NSP14). Ce qui pourrait 
être associé à une transmissibilité, une sévérité et une 
capacité accrue d’échappement immunitaire (13,14). Les 
variations épidémiologiques ont montré que ces mutations 
ont été associées à un taux de transmissibilité très élevé 
avec une sévérité relativement faible. 
La Mauritanie a connu trois vagues épidémiques de SARS-
CoV-2. La 4ème vague a coïncidé avec la mise en place d’une 
unité de séquençage au niveau du laboratoire de virologie 
à l’Institut National de la Recherche en Santé Publique 
(INRSP) avec une plateforme de Nouvelle Génération de 
Séquençage (NGS). A la suite de la mise en place de cette 
technique, nous nous sommes proposés de conduire cette 
étude transversale, afin de décrire le profil épidémiologique 
et génomique du variant Omicron à l’INRSP, au cours de la 
4ème vague épidémique en Mauritanie.

METHODES  
Cette étude de surveillance épidémiologique de la 
COVID-19, s’est étendue sur une période de cinq mois, 
allant du 1eroctobre 2021 au 28 février 2022, au niveau 
de l’INRSP de la Mauritanie: le seul institut de référence, 
chargé du séquençage. Ont été incluses dans cette étude, 
toutes les personnes en instance de voyage, réalisant 
une RT-PCR au niveau de l’INRSP et les patients ayant 
été prélevés, pour séquençage, par les équipes de la 
Direction de l’Information Stratégique et de la Surveillance 
Epidémiologique (DISSE) au Ministère de la Santé de 
la Mauritanie. N’ont pas été incluses, les personnes 
désireuses de connaitre leurs statuts PCR, après un 
épisode de COVID-19, ainsi que les voyageurs dont les 
dossiers étaient incomplets. Les données ont été colligées 
à partir des registres du service de virologie, au niveau de 
l’INRSP. En Mauritanie, chaque voyageur, qui devrait faire 
le test PCR, passait par les étapes suivantes:

La réception: où ont été inscrites, les coordonnées du 
voyageur et ses métadonnées (âge, sexe, numéro de 
passeport, numéro de téléphone ou de WhatsApp). Un 
code, lui étant attribué, sera porté sur son écouvillon et 
sur son attestation de résultat.

La Caisse: soit la caisse des voyageurs exonérés de toute 
taxe (étudiants, malades évacués et missionnaires de l’état); 
soit la caisse de paiement (paiement créé par décret conjoint 
des Ministres des Finances et de la Santé numéro 0002 
du 12/02/2022). Le voyageur payait 2000 MRU (5,5 dollars 
américains), contre une quittance portant son code initial.

Prélèvement: le voyageur était prélevé par voie orale ou 
par voie nasale, sur la base de sa quittance et de son code 
initial d’inscription.

Résultats: les résultats du voyageur ont été restitués, en 
moyenne de quatre heures de temps, soit en présentiel, 
soit à distance par WhatsApp.

Les données ont été analysées au sein du laboratoire de 
virologie de l’INRSP. La détection de la COVID-19 a été 
effectuée par RT-PCR: technique Thermo-Fisher Scientifique. 
La recherche des mutations du SARS-COV-2, a été réalisée 
par PCR en temps réel, en utilisant les trousses de criblage 
de l’OMS; SNPSIG REF(D00152_R00131); LOT (JN-03103-
0007_ JN-03023-0008); Date EXP 30-06-2022. Chaque 
échantillon a été sujet du processus d’extraction, de masters 
mixtes, et d’amplification. L’INRSP et la DISSE utilisaient les 
prélèvements, sous forme d’échantillons codés, respectant 
ainsi la confidentialité des patients et des voyageurs.

 

RESULTATS
Caractéristiques globales des tests RT-PCR
Sur 37574 tests RT-PCR, colligés le 3 Mars 2022, durant la période 
du 1eroctobre au 28 février, 1465 cas ont été diagnostiqués positifs 
à la COVID-19, soit une prévalence de 3,9%, avec une moyenne 
d’âge de 39±14,6 ans et des extrêmes allant d’un mois à 95 ans. 
Le sex-ratio a été de 2,08 (475 cas de sexe féminin versus 990 cas 
de sexe masculin). Le pic de la quatrième vague de la COVID-19 
se situait entre la 4ème semaine du mois de décembre 2021 (141 
cas) et la 3ème semaine du mois de janvier 2022 (153 cas), avec 
un maximum à la première semaine du mois de janvier 2022 et un 
taux de positivité de 33,8% (figure n°1).

Figure 1. Répartition de la positivité aux tests RT-PCR, entre 
octobre 2021 et février 2022, en Mauritanie

Caractéristiques spécifiques de l’échantillon du variant Omicron
Sur les 1465 cas des prélèvements RT-PCR positifs, seuls 
112 séquençages génomiques ont été réalisés, dont 75 
ont été du variant Omicron, soit une proportion de 66,9% 
(figure n°2). L’âge moyen était de 40±15 ans, avec des 
extrêmes de 15 à 82 ans. Le sexe féminin représentait 
38 cas/75 et le sexe masculin 37 cas/75, soit un sex-ratio 
de 0,97. L’état vaccinal était connu chez 31 patients; dont 
67,7% ont été vaccinés ou ont reçu au moins une dose. 
Le pic du variant Omicron a été atteint durant la première 
semaine du mois de janvier 2022 (figure n°3). 
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Figure 2. Répartition des différents variants des virus de la 
COVID-19 entre octobre 2020 et février 2021, en Mauritanie.

Figure 3. Répartition de l’échantillon du variant Omicron, entre 
octobre 2021 et février 2022, en Mauritanie

DISCUSSION
Cette étude de surveillance épidémiologique de la COVID-19 
et de son profil génomique en Mauritanie, s’est limitée 
d’une part à une période de cinq mois et d’autre part à une 
population asymptomatique des voyageurs. Des rares cas 
diagnostiqués dans les wilayas (préfectures) de la Mauritanie, 
outre la capitale de Nouakchott, à travers l’appareil Genexpert, 
auraient échappé à l’inclusion à cette étude.
En effet, au cours de la période d’étude, la majorité de cas 
de la COVID-19 des voyageurs a été asymptomatique et 
les quelques cas de la DISSE ont été soit symptomatiques, 
soit consultants des hôpitaux pour autres motifs tel qu’un 
bilan préopératoire. 
Une prévalence peu élevée de la COVID-19
Au cours de la période d’étude, avec une prévalence de 
3,9%, la COVID-19 a été peu élevée par rapport aux autres 
taux enregistrés en Mauritanie ou dans les pays du voisinage 
lors des procédures méthodologiques différentes. Sur un 
collectif de 133769 prélèvements en Mauritanie, la prévalence 
de la COVID-19, a été de 10,7% (15). En Espagne et au 
Maroc, les taux de positivité au virus de la COVID-19 ont été 

respectivement de 12,4% (16) et de 30,9% (17). Avec un âge 
moyen de 39±14,6 ans, le profil épidémiologique national de 
la COVID-19 en Mauritanie, a été similaire à l’Afrique du Sud 
(18) et au Ghana (19), avec des âges moyens respectifs de 
39 et de 33 ans. D’autres séries ont rapporté des moyennes 
d’âge des patients positifs à la COVID-19, plus élevées que 
celle enregistrée dans notre étude en Mauritanie, dont Wang 
Y et al. (20), Boushab BM et al. (21) et Krishnan A et al. (22), 
respectivement de 49, 50,5 et 51 ans. Ces différences pourraient 
être expliquées par l’âge cible de la stratégie de vaccination 
contre la COVID-19. Avec un sex-ratio de 2,08, le portait des 
patients positifs à la COVID-19 en Mauritanie a été similaire 
à celui retrouvé par Mekolo D et al. au Cameroun (4), Kenu E 
et al. au Ghana (19) et Boushab B et al. en Mauritanie (23) qui 
ont rapporté des valeurs de ce ratio, respectivement de 2,1, de 
1,36 et de 1,2, contrairement aux deux autres séries chinoises 
(20) et algérienne (24), rapportant des ratios respectifs de 0,67 
et 0,92. Dans cette série, la vague s’est située entre la 4ème 
semaine du mois de décembre 2021 et la 3ème semaine du 
mois de janvier 2022, avec un pic à la 1ère semaine du mois de 
janvier 2022. Ces résultats ont été comparables aux résultats 
obtenus par Network for Genomic Surveillance in South Africa 
(NGS-SA) (25), ayant rapporté que la 4ème vague s’est située 
entre14 novembre et 11 décembre 2021.
Une domination du variant Omicron
Au niveau de l’INRSP, six séquençages ont été réalisés, 
lors des dates différentes, durant la période concernée 
(octobre 2021- février 2022), sur 174 échantillons dont 
112 répondaient à nos critères d’inclusion confirmant 
la prédominance du variant Omicron (66,9%). D’autres 
variants notés NI, signifiaient des variants en évolution où 
les informations générées par les kits ne permettaient pas 
de trancher sur leurs stades. Dans notre série, l’âge moyen 
des sujets porteurs du variant Omicron en Mauritanie a été 
de 40±15 ans, comparable aux séries du Norvège (26), 
de la France (27) et du Danemark (28), respectivement 
de 39, 35 et 32 ans, ainsi qu’en Afrique du Sud (29). La 
légère prédominance féminine du variant Omicron (sex-
ratio de 0,97) concordait avec les études de la Corée (30) 
et de la France (27), ayant noté toutes les deux un sex-
ratio respectif de 0,82, ce qui a été différent des résultats 
retrouvés en Norvège (26) et au Danemark (28), avec des 
sex-ratio respectivement 1,32 et 1,22.
Dans cette étude, parmi les patients dont le statut vaccinal 
était connu, 67,7% étaient vaccinés. Ce résultat a été 
comparable à ceux rapportés par Brandal LT et al. (26) et 
Espenhain L et al. (28), ayant rapporté des proportions plus 
élevées, respectivement de 96% et de 85,5% (ayant reçu au 
moins une dose du vaccin dont la dose de renfoncement). 
Ceci pourrait signifier que le virus, en sélectionnant le 
variant Omicron, a eu un grand risque d’échapper au 
système immunitaire et à la vaccination.  
Le pic d’infection par Omicron correspondait au pic de la 
4ème vague de la COVID-19 en Mauritanie ayant enregistré, 
au cours de cette période, un nombre de cas très élevé mais 
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par contre un nombre de décès plus bas, par rapport aux 
vagues précédentes, reflétant une contagiosité très élevée 
et une moindre virulence que les variants précédents. 
Le pic du variant Omicron, enregistré en Mauritanie, la 
première semaine du mois de janvier 2022, a été différent 
de ceux notifiés par NGS-SA (25), ayant rapporté que les 
mois de novembre et décembre 2021 ont été dominés par 
Omicron, respectivement dans à 81% et 95% des cas. Au 
Sénégal, selon Padane A et al. (31), le variant Omicron 
a passé de 4,2%, au début du mois de décembre 2021 
à 83,3% à sa fin. Cette différence pourrait être expliquée 
par le fait qu’Omicron avait débuté en Afrique du Sud, puis 
s’est propagé ensuite probablement vers le Sénégal puis 
secondairement en Mauritanie.
Au total, le variant Omicron a été dominant au cours de 
la 4ème vague de la COVID-19 en Mauritanie, dont le 
Ministère de la Santé devrait, dans le cadre de son plan 
de riposte, installer de nouvelles unités de séquençage à 
l’intérieur du pays. A la Direction de l’INRSP, le renforcement 
de la formation des techniciens en laboratoire de virologie 
est aujourd’hui indispensable.
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