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• 2024-2025: second massive chikungunya virus (CHIKV) outbreak in Réunion island 

• epidemic likely initiated by a single introduction event into the island, which offers a unique opportunity 
to exploit viral genomic data to understand the epidemiological and dispersal dynamics of the 
introduced transmission chain

Phylodynamic investigations of the CHIKV epidemic dynamic in Réunion island
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• 2024-2025: second massive chikungunya virus (CHIKV) outbreak in Réunion island 

• seroprevalence at the end of the epidemic: ~66% (= ~20% from 2005-2006)

Phylodynamic investigations of the CHIKV epidemic dynamic in Réunion island

??
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Phylodynamic investigations of the CHIKV epidemic dynamic in Réunion island

We sought to determine whether the R
t
 drop revealed by our episodic birth-death model analysis could be 

explained by the island population reaching sufficient herd immunity. To this end, we used a phylodynamic 
approach to estimate the outbreak basic reproduction number (R

0
; the average number of persons infected 

by a positive case at the beginning of the epidemic), which ranges from 1.39 (95% HPD = [1.36, 1.41]) to 
2.27 (95% HPD = [2.18, 2.38]).

We then exploited this estimated range of R
0
 values together with seroprevalence data to estimate the 

effective reproduction number R
t
 at the end of the epidemic using the following formula outlined below, 

getting Rt values ranging from 0.47 (95% HPD = [0.46, 0.48]) to 0.77 (95% HPD = [0.74, 0.81]). This result 
confirms that the current herd immunity, as estimated by prevalence data, can explain the Rt dropping 
below one and the end of the epidemic.



Dispersion du CHIKV sur l’île de La Réunion en 2024-2025: étude 
phylogéographique

➔ Dynamiques de dispersion 
spatiale ?

➔ Facteurs impliqués ?



Méthode

> Inférence 
phylogéographique



Distribution spatio-temporelle des séquences de l'épidémie de 2024-2025 de CHIKV à 
La Réunion



Méthode

> Inférence 
phylogéographique

Modified from Nahata et al. 2021



https://docs.google.com/file/d/1cTVzSEqvzKcHJz0nuxUQ6lRl6wv33hFT/preview


(Frumence et al., 
submitted)

Dynamique de circulation 
observée en 2024-2025

➔ Début de transmission 
dans l’Ouest et le Sud

➔ Extension en 2025 à la 
plupart des centres 
urbains

➔ Transmission plus 
intense / rôle majeur 
des villes du Sud ouest 
(ex. Le Tampon)

➔ Importante 
interconnectivité entre 
centres urbains 
“intermixing”
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“Intermixing” ?

Entropie de Shannon normalisée > structuration phylogénétique /commune

0 (un seul cluster/commune)                     1 (chaque séquence = un évènement d’introduction)



Entropie globalement élevée (>0.5 pour ~80% des c.)

Exceptions

➔ l’Étang Salé et Le Tampon(<0.5) –  communes fortement touchées
➔ Cilaos, Petit-Île, Saint-Joseph, and Saint-Philippe (<0.75) – communes moins 

urbanisées/plus isolées

Estimation du degré d’intermixing 



Prédicteurs de la circulation virale entre localisations (communes)

Facteurs impliqués ? 



Prédicteurs de la circulation virale entre localisations (communes)

Facteurs impliqués ? distance

Commuting flow

population



Prédicteurs de la circulation virale entre localisations (communes)

> mouvements plus fréquents entre communes proches spatialement 
> mouvements plus fréquents depuis/vers communes les plus peuplées

Effet de la mobilité humaine ?
Facteur de Bayes = 11 support statistique positif mais faible (ici mobilité professionnelle)

Facteurs impliqués ? distance

Commuting flow

population



Conclusions & Perspectives

> Une épidémie avec une bonne couverture génomique

> Autres facteurs impliqués dans la conclusion de l’épidémie ? - baisse des 
températures et des précipitations (impact sur la densité / activité vectorielle)

> Faible structuration spatiale/intermixing - rôle de la mobilité ?

> Autres facteurs contribuant à la propagation virale à investiguer (e.g. densité 
et compétence vectorielle)



Thank you for your attention!  Any question?


