LE HANTAVIRUS ANDES : AU-DELA DU R,
Quand un faible signal cache un codt élevé

Ro CENTRE : VOIR LA VITESSE NE VOIR QU'UNE PARTIE DU RISQUE ASYMETRIE TEMPORELLE :
LE DEFI INVISIBLE

Seuil d'expansion TRANSMISSIBILITE LETALITE INCERTITUDE TEMPORRELLE
R 5 s FENETRE DE CONTAGIOSITE Infection  C
0 : ﬁ: INCERTAINE
Explosion & > & &,
Cas épidémique _& ./ . ? kS ,@ >
* — \o—s—e) £ M
.
& v NS |
Fus Ro <1 38-50% =
Ro=1 Faible Trés élevée l
Equillbre 9 \
______ 4]
~ i Desynd\mmsannn |
Ro<1 g . | s riamens |
Déclin DANGEROSITE ~ __ /  |&% = Surveillance |
SYSTEMIQUE = \ | complexeet |
e COMBINAISON, @&\ | coiteuse |
L PAS INDICATEUR ~ § R
UNIQUE )
” FAIBLE DIFFUSION COOT UNITAIRE
L'ECONOMIE PARADOXALE DE LA SURVEILLANCE APPARENTE EXTREME ANALOGIE 1A AGENTIQUE CONTAGION DECISIONNELLE
@ — . — #" iad o=  RISQUES A FAIBLE SIGNAL, 6 ‘ﬂl ;@;} )
fitie == COUT TERMINAL DISPROPORTIONNE 1 —) . 3 2
Faible spécificité  Fenétre diagnostique 36 contactstracés  Coilts élevés pour . s y'@ J
clinique étroieetimprévisle parcasen moyemne  bénéic populatiomnel ,.J\ . H e
e o P ‘A e
ignal / bruit Risque élevé d'erreurs  Charge Iogxsllque S 1 l
trés faible déchantillonnage considérable a Agent défaillant Propagation par Latence décision-  Manifestation tardive
' v Biosécurité Cybersécurité ~ Finance systémique ~ Sdreté nucléaire (erreur initiale) apprentissage, manifestation 4 impact cumulatif
{ Faible prévalence + Faible valeur prédictive + Codts élevés | e st e ook Rlavace de quove - Comiioncas dépendence, A (i)
2 g - e i létaux a fort impact extrémes mimétisme informationnelle)
= Equation économique prohibitive

MEME PATTERN : INVISIBLE JUSQU'A CE QU'IL SOIT TROP TARD N
= 66 Le Ry informe sur la vitesse de propagation. Il ne préjuge ni de la ni du colt biol du voyage. 99 =

Un R, inférieur a 1 ne signifie pas un risque négligeable

Le hantavirus Andes révele l'insuffisance des métriques
épidémiologiques post-COVID

Le réflexe R, domine 'évaluation épidémiologique depuis 2020. Cette métrique unique,
le nombre moyen de contaminations secondaires par cas primaire en population naive,
s'est imposée comme indicateur quasi-totalisant du danger infectieux. Le hantavirus
Andes révele les limites de cette simplification. Son R, semble généralement inférieur ou
proche de 1 dans les conditions ordinaires de transmission interhumaine, excluant toute
dynamique explosive’.

Pourtant, ce virus constitue un défi de santé publique disproportionné a sa capacité de
diffusion apparente.

Les données disponibles restent limitées, mais le cas Andes suggere l'existence d'une
catégorie de risques biologiques sous-estimés par les métriques purement
propagationnelles. Cette observation révele une propriété fondamentale : la
transmissibilité moyenne ne préjuge pas de la dangerosité systémique. Cette distinction,
eévidente en théorie, s'efface dans l'urgence opérationnelle. L'analyse du hantavirus
Andes permet de la restaurer.

L'asymétrie temporelle : une signature épidémiologique négligée

Le virus Andes demeure le seul hantavirus a transmission interhumaine documentée?,
avec un taux de létalité pouvant atteindre 50% pour les syndromes pulmonaires®. Cette
létalité exceptionnelle, tres élevée au regard des pathogénes respiratoires ayant dominé



'attention publique récente, s'articule avec une incubation prolongée et une fenétre de
contagiosité encore imparfaitement caractérisée®.

Le danger opérationnel du virus Andes ne provient pas d'une propagation explosive mais
d'un désalignement des temporalités biologiques : infection, contagiosité,
symptomatologie, dégradation clinique et détectabilité suivent des chronologies
distinctes. Plus ces temporalités se désynchronisent, plus la surveillance devient
complexe et colteuse.

Les données argentines sur 533 cas confirmés entre 2009-2017 révelent un taux de
létalité de 21,4%, avec 84% des cas nécessitant des soins intensifs®. Cette charge
clinique massive contraste avec la rareté apparente des chaines de transmission, créant
une asymeétrie colt-bénéfice particulierement marquée en épidémiologie moderne.

Les architectures de surveillance construites pendant le COVID-19 ont privilégié la
gestion de pathogénes a forte transmissibilité et diffusion silencieuse massive. Le
hantavirus Andes appartient a une autre catégorie : faible transmissibilité mais co(t
unitaire extréme lorsqu'une transmission survient.

Les données empiriques de la transmission hétérogene

L'absence de consensus robuste surun R, "canonique" du virus Andes résulte de la rareté
méme des clusters documentés. L'analyse de Martinez et al. publiée dans le New
England Journal of Medicine documente un nombre reproducteur effectif local atteignant
2,12 avant mesures de contrble lors du cluster d'Epuyén 2018-2019, avec un R effectif
global de 1,19 et une chute & 0,96 post-intervention”.

Ces observations de clusters fermés contrastent avec les estimations populationnelles
générales, ou la plupart des analyses convergent vers un R, populationnel inférieur a 1,
voire autour de 0,5-1 pour la transmission de contact®’. L'hypothése parcimonieuse
prévaut : si le R, moyen était durablement supérieur a 1 dans les conditions ordinaires, le
virus aurait déja démontré une capacité d'expansion soutenue au-dela des foyers sud-
américains. Ce n'est pas le cas.

La distribution hétérogene des capacités infectieuses dessine une géographie de la
proximité : foyers familiaux, partenaires intimes, contacts prolongés en espaces
confinés’. Cette configuration rappelle les coronavirus SARS-CoV et MERS-CoV, ou
environ 10% des patients constituent des "super-propagateurs" responsables de plus de
80% des transmissions®.

Pour contextualiser ces valeurs : la rougeole affiche un R, de 12-18, la grippe saisonniere
entre 0,9-2,1, le SARS-CoV-1 initial ~2,75, et les variants Omicron jusqu'a 8-1 2° Le
hantavirus Andes se situe dans la zone de faible transmissibilité populationnelle, mais
avec une létalité qui inverse completement l'équation du risque.



L'économie paradoxale de la surveillance

Une RT-gPCR permet théoriguement un diagnostic précoce avant dégradation
pulmonaire majeure’. La pratique révéle trois contraintes logistiques majeures qui
transforment la disponibilité technologique en piege économique.

1. Premiére contrainte : la spécificité diagnostique. La phase initiale ressemble
aux infections virales banales : fievre, myalgies, fatigue pseudo—grippale”. La
faible spécificité clinique rend le criblage massif extrémement peu discriminant
hors contexte de cluster identifié. Le rapport signal/bruit s'effondre.

2. Deuxiéme contrainte : l'arbitrage temporel. Tester précocement réduit la
sensibilité analytique. Tester tardivement annule l'intérét préventif. La fenétre
optimale existe mais demeure étroite et imprévisible, multipliant les erreurs
d'échantillonnage’.

3. Troisieme contrainte : l'économie de scale. Le contact tracing impose une
charge logistique de 36 individus tracés par cas en moyenne, avec des co(ts par
cas élevés en termes de main-d'ceuvre sanitaire et de pertes de productivité'.
Pour un virus rare, géographiquement localisé et a R, structurellement faible,
'équation économique devient prohibitive : faible prévalence, faible valeur
prédictive positive, colts logistiques explosifs, bénéfice populationnel diffus.

La biologie moléculaire résout la détection analytique. Elle ne résout ni la priorisation des
ressources, ni la logistique de surveillance, ni le ciblage des populations pertinentes.
Cette observation touche une limitation plus générale : la scalabilité sanitaire dépend
davantage du ciblage informationnel que de la puissance analytique brute.

Confondre disponibilité technologique et stratégie scalable constitue une erreur
récurrente des politiques de biosurveillance modernes.

Vers des métriques composites de dangerosité

Le R, décrit une dynamique de propagation populationnelle. Il ne mesure pas le colt
biologique unitaire, la difficulté de détection précoce, ni la complexité opérationnelle du
contrdle’. Un systéme épidémiologique mature devrait intégrer au minimum une triade
de dimensions : transmissibilité (R,), létalité (CFR/IFR), et incertitude temporelle (délai
entre infection et détectabilité clinique).

Le hantavirus Andes se situe a un niveau faible sur la dimension de transmissibilité (R, <
1), mais élevé sur les dimensions de létalité et d'incertitude temporelle (létalité 38-50%,
incubation longue avec fenétre de contagiosité incertaine). Sa dangerosité systémique
résulte précisément de cette combinaison, non d'un indicateur isolé.

Cette configuration impose une logique spécifique. Pour un pathogéne a R, élevé,
l'expansion est rapide mais la détection également. Pour un virus a R, faible mais a



incubation longue, les chaines de transmission restent discrétes jusqu'a ce que les cas
séveres révelent rétrospectivement l'ampleur de la contamination.

Pour les agents a faible transmissibilité mais a forte létalité et fenétre de contagiosité
incertaine, l'intervention trés précoce peut avoir une valeur disproportionnée,
précisément parce que le signal épidémiologique reste faible. Cette logique défie
lintuition populaire héritée du COVID-19, ou l'urgence était proportionnelle a
l'exponentialité visible.

Généralisation : les risques a faible signal, colt terminal
disproportionné

Le pattern révélé par le hantavirus Andes transcende 'épidémiologie. Il caractérise une
classe de risques systémiques définie par trois propriétés : faible visibilité initiale, co(t
unitaire extréme, et fenétre d'intervention critique. Cette configuration se retrouve en
biosécurité (agents a forte létalité, faible transmissibilité), cybersécurité (attaques
furtives a impact majeur), finance systémique (risques de queue), et slireté nucléaire.

La comparaison épidémiologique lillustre : Ebola affiche un R, entre 1,5-2,5 avec une
mortalité élevée, tandis que la grippe saisonniere présente un R, entre 2-4 mais une
létalité faible'®. Chaque profil exige une stratégie de contréle différente. L'erreur populaire
consiste a extrapoler l'ensemble du profil de risque depuis la seule transmissibilité.

L'analogie des systemes IA agentiques

Dans le domaine émergent de l'IA agentique, des patterns analogues pourraient
effectivement apparaitre, particulierement dans les cas ou des systemes autonomes
développent des capacités de propagation horizontale de leurs erreurs décisionnelles.

Contrairement aux virus biologiques qui se reproduisent directement, les agents IA
défaillants propagent leurs erreurs par contagion décisionnelle : un agent défaillant
influence les décisions d'autres agents du réseau, créant des cascades d'erreurs
corrélées. Cette propagation suit trois vecteurs principaux : contamination par
apprentissage partagé'®, propagation par dépendance séquentielle’’, et contagion par
mimétisme adaptatif'®.

L'analogie avec l'incubation longue du hantavirus trouve sa correspondance dans la
latence décision-manifestation des systemes IA complexes. Les systemes IA opérent
souvent dans des environnements ou les conséquences des décisions ne se manifestent
qu'apres des délais considérables. L'erreur décisionnelle initiale reste invisible jusqu'a ce
que ses effets cumulés atteignent un seuil critique de détectabilité.

Cette configuration reproduit les mémes défis de surveillance : détecter les erreurs
décisionnelles "asymptomatiques" nécessite des métriques sophistiquées, mais la
plupart des indicateurs ne révelent les défaillances qu'aprées manifestation critique. Pour



des écosystémes d'agents distribués a grande échelle, la surveillance exhaustive devient
économiquement insoutenable, créant des angles morts systémiques ou les
défaillances peuvent incuber silencieusement.

L'analogie suggere qu'évaluer la dangerosité des systemes IA agentiques uniquement par
leurs taux d'erreur instantanés reproduit l'erreur du R,-centrisme épidémiologique. Une
approche mature devrait intégrer transmissibilité décisionnelle, gravité unitaire des
erreurs, et incertitude temporelle.

Cette convergence révele un déplacement conceptuel fondamental : passer d'une
théorie des risques exponentiels visibles a une théorie des risques sous-détectés a colt
terminal disproportionné. Cette capacité de focalisation devient une compétence
stratégique centrale dans un monde ou la diversification des menaces s'accélere.

Limites et évolutions prévisibles

Cette analyse comporte plusieurs limites qu'il convient d'expliciter.

1. Premiére limite : la généralisation depuis des données de clusters encore
limitées, essentiellement argentins et chiliens'. L'extrapolation a d'autres
contextes géographiques et sociaux demeure incertaine, particulierement en
zones de forte densité urbaine.

2. Deuxiéme limite : l'évolution virale peut modifier radicalement ces parametres.
Un variant plus transmissible pourrait déplacer le R, au-dessus du seuil critique
de 1, transformant un pathogéne a "faible signal, co(t élevé" en agent a
dynamique explosive classique®.

3. Troisieme limite : le développement d'antiviraux spécifiques ou de protocoles de
prise en charge précoce pourrait réduire significativement la létalité, modifiant le
calcul colt-bénéfice de la surveillance intensive. Les avancées en biologie
moléculaire pourraient également élargir la fenétre d'intervention efficace.

4. Quatrieme limite : 'amélioration des capacités de diagnostic rapide et des
technologies de contact tracing numeérique pourrait transformer 'économie de
surveillance pour les pathogénes a faible prévalence®.

5. Cinquiéme limite : cette analyse ne résout pas la question des seuils
d'intervention optimaux. A quel niveau de létalité un R, faible justifie-t-il des
mesures exceptionnelles ? Cette décision reléve autant de 'analyse technique
que des préférences sociétales face au risque.

6. Sixieme limite: le corpus empirique reste encore restreint pour édifier une théorie
générale. Les observations sur le hantavirus Andes constituent davantage un
révélateur de pattern qu'une preuve définitive d'invariant structural.



Conclusion : repenser les architectures contemporaines du risque

Le hantavirus Andes révele une insuffisance plus profonde que méthodologique. Les
sociétés modernes savent désormais détecter les risques exponentiels visibles. Elles
restent beaucoup moins préparées aux risques discrets a colt terminal disproportionné.

Cette asymeétrie structure les vulnérabilités contemporaines au-dela de l'épidémiologie.
Des agents pathogenes aux systemes d'lA, de la cybersécurité a la stabilité financiere, la
capacité a identifier et gérer les menaces a "faible signal, colt terminal disproportionné"
devient une compétence stratégique centrale®.

L'enjeu dépasse l'optimisation des métriques. Il interroge l'architecture méme de la
gouvernance moderne, calibrée pour l'urgence visible mais sous-optimisée pour la
gravité discrete. Le hantavirus Andes n'est qu'un cas révélateur d'un défi civilisationnel
plus large : comment organiser la vigilance face aux risques qui refusent de se signaler
avant de frapper.

[llustration contemporaine : les réponses institutionnelles au cluster 2026

Les réactions divergentes au cluster de hantavirus identifié en mai 2026 illustrent
précisément cette tension conceptuelle entre approches R,-centrées et stratégies de
gestion du risque asymétrique®. L'analyse comparative révele trois modeéles distincts de
gouvernance épidémiologique face aux pathogenes a "faible signal, cot élevé".

e Le modeéle européen a privilégié des protocoles de confinement hospitalier
prolongé (6 semaines) pour les cas suspects, appliquant une logique
d'interruption précoce maximale indépendamment de la transmissibilité
apparente®’. Cette approche refléte une doctrine de précaution calibrée sur la
létalité potentielle plutét que sur les dynamiques de propagation observées.

e Le modeéele fédéral ameéricain s'est initialement appuyé sur l'expérience des
hantavirus endémiques des parcs nationaux (cas documentés depuis 2012),
autorisant la sortie d'individus asymptomatiques de retour du navire®. Cette
proximité taxonomique a pu favoriser une extrapolation partielle depuis
l'expérience américaine des hantavirus essentiellement zoonotiques vers un
agent a transmission interhumaine documentée. Cette extrapolation révele les
limites de la généralisation inter-especes lorsque des variants présentent des
profils de transmission substantiellement différents.

e Les réactions locales américaines ont cependant montré des variations
significatives : certains états, notamment le Nebraska, ont exprimé des réserves
quant a la circulation libre d'individus asymptomatiques, privilégiant des mesures
de surveillance renforcée®. Cette divergence entre niveaux fédéral et local illustre
l'absence de consensus sur les seuils d'intervention optimaux pour les
pathogenes a R, modéré mais létalité élevée.



Cette séquence contemporaine valide empiriqguement l'hypothése centrale de cette
analyse : les architectures de gouvernance optimisées pour les risques exponentiels
visibles (modele fédéral américain) peinent a calibrer des réponses proportionnées aux
menaces discretes a codt terminal élevé. Inversement, les systemes privilégiant la
précaution maximale (modéle européen) compensent l'incertitude sur la transmissibilité
par des mesures potentiellement surdimensionnées mais cohérentes avec l'asymeétrie
colt-bénéfice des pathogenes a forte létalité.

L'événement de 2026 ne constitue pas une validation définitive de l'une ou l'autre
approche, mais révele l'inadéquation des cadres conceptuels hérités pour une classe
émergente de risques systémiques. La capacité d'adaptation institutionnelle face aux
"cygnes noirs biologiques" devient un enjeu de gouvernance stratégique.

Le R, informe sur la vitesse de propagation. Il ne préjuge ni de la destination, ni du coat
biologique du voyage.
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