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1. Introduction 
Les	  maladies	  de	  la	  faune	  suscitent	  des	  préoccupations	  de	  plus	  en	  plus	  importantes	  à	  l'échelle	  globale,	  
aussi	  bien	  pour	  la	  santé	  humaine	  que	  pour	  celle	  des	  animaux	  sauvages	  et	  domestiques.	  Près	  de	  75%	  
des	  maladies	  infectieuses	  émergentes	  ont	  une	  origine	  animale	  (Taylor	  et	  al.	  2001).	  Face	  à	  ce	  constat,	  
le	   Canada	   a	   élaboré	   la	   Stratégie	   nationale	   sur	   les	   maladies	   des	   espèces	   sauvages	   au	   Canada	   qui	  
prévoit	  plusieurs	  actions	  en	   réponse	  à	   la	  problématique	  des	  maladies	  de	   la	   faune.	  Au	  Québec,	  c’est	  
par	  le	  biais	  de	  la	  Stratégie	  québécoise	  sur	  la	  santé	  des	  animaux	  sauvages	  que	  la	  province	  identifie	  les	  
priorités	  d’intervention	  quant	  aux	  maladies	  de	  la	  faune.	  Cette	  stratégie	  a	  été	  élaborée	  par	  le	  ministère	  
des	   Ressources	   naturelles	   et	   de	   la	   Faune	   (MRNF—maintenant	   le	   MRN	   puisque	   le	   secteur	   faune	   a	  
depuis	  été	  transféré	  au	  MDDEFP),	  le	  ministère	  de	  la	  Santé	  et	  des	  Services	  sociaux	  (MSSS),	  le	  ministère	  
de	   l’Agriculture,	   des	   Pêcheries	   et	   de	   l’Alimentation	   (MAPAQ)	   et	   l’Université	   de	   Montréal,	   et	   sa	  
coordination	  est	  assurée	  par	  le	  MRNF.	  
 

2. Contexte 
	  

Maladies	  émergentes	  et	  réchauffement	  climatique	  –	  le	  cas	  de	  la	  maladie	  de	  Lyme	  au	  Québec	  
	  

La	  maladie	   de	   Lyme	   figure	   parmi	   les	  maladies	   suscitant	   l’attention	   des	   autorités	   au	   Québec.	   Cette	  
maladie	   découverte	   aux	   États-‐Unis	   au	   début	   des	   années	   1980	   est	   causée	   par	   la	   bactérie	   Borrelia	  
burgdorferi,	  qui	  est	  transmise	  par	  un	  vecteur,	  la	  tique	  à	  pattes	  noires	  (Ixodes	  scapularis).	  Cette	  tique	  
n’a	  pas	  d’hôte	  spécifique	  et	  est	  portée	  par	  plusieurs	  espèces	  de	  vertébrés	  durant	  son	  cycle	  de	  vie	  de	  
deux	  ans,	  ce	  qui	  facilite	  la	  transmission	  de	  la	  bactérie	  en	  cause	  à	  divers	  animaux,	  y	  compris	  à	  l’homme	  
(Ostfeld	  2011).	  La	  maladie	  de	  Lyme	  affecte	  aussi	  bien	  la	  faune	  domestique	  que	  sauvage.	  Par	  exemple,	  
plusieurs	  cas	  d’infection	  ont	  été	  reportés	  chez	  les	  chiens,	  le	  bétail	  ou	  les	  chevaux	  (Burgess	  &	  Mattison	  
1987,	  Burgess	   et	   al.	   1987,	  Chang	  et	   al	   2001).	  Actuellement,	   c’est	   plus	  de	  30,000	   cas	  de	  maladie	  de	  
Lyme	  qui	  sont	  déclarés	  chez	  l’homme	  chaque	  année	  aux	  États-‐Unis	  (CDC	  2011).	  Au	  Canada,	  le	  nombre	  
de	  cas	  reportés	  est	  moindre,	  mais	  l’augmentation	  potentielle	  et	  rapide	  de	  cas	  rapportés,	  notamment	  
au	   Québec,	   constitue	   un	   problème	   grandissant	   de	   santé	   publique.	   De	   fait,	   plus	   de	   3%	   des	   tiques	  
analysées	   lors	   d’une	   récente	   étude	   épidémiologique	  dans	   le	   Sud-‐Ouest	   du	  Québec	   en	   2008	   étaient	  
positives	  pour	  la	  bactérie	  B.	  burgdorferi	  (Nguon	  et	  al.	  2008).	  De	  plus,	   le	  deux	  premiers	  cas	  confirmés	  
chez	  l’homme	  de	  maladie	  de	  Lyme	  acquise	  au	  Québec	  ont	  été	  documentés	  en	  2009.	  En	  2012,	  un	  total	  
de	  15	  personnes	  ont	   été	  diagnostiquées	   comme	  porteuses	  de	   la	  maladie	   (Santé	   et	   services	   sociaux	  
Québec	  2012).	  
	  	  

“The	  two	  most	  influential	  factors	  for	  the	  establishment	  of	  the	  tick	  in	  Canada	  are	  warmer	  temperatures	  and	  
dispersion	  of	  the	  ticks	  on	  animal	  hosts.”	  

	  

Cette	  citation	  extraite	  de	  Ogden	  et	  al.	  (2009)	  résume	  bien	  le	  cadre	  de	  notre	  projet	  qui	  consiste	  
à	  évaluer	  les	  effets	  combinés	  des	  changements	  climatiques	  avec	  la	  fragmentation	  de	  l’habitat	  sur	  les	  
populations	   de	   petits	   mammifères	   pouvant	   constituer	   des	   réservoirs	   de	   la	   maladie	   de	   Lyme	   au	  
Québec,	  de	  même	  que	  l’effet	  de	  ces	  changements	  sur	  les	  possibilités	  d’établissement	  de	  populations	  
de	   tiques	   à	   pattes	   noires	   au	   Québec.	   Notre	   hypothèse	   est	   que	   l’augmentation	   de	   la	   température	  
annuelle	  moyenne	   au	   cours	   des	   prochaines	   décennies	   favorisera	   non	   seulement	   l’établissement	   de	  
populations	  de	  la	  tique	  vectrice	  de	  la	  maladie	  de	  Lyme	  au	  Québec,	  mais	  aussi	  l’extension	  vers	  le	  nord	  
de	  l’aire	  de	  répartition	  d’espèces	  de	  petits	  mammifères	  réservoirs	  de	  la	  maladie,	  particulièrement	  de	  
la	  souris	  à	  pattes	  blanches	  (Peromyscus	  leucopus).	  
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Ce	   projet	   fait	   suite	   à	   une	   récente	   étude	   épidémiologique	   conduite	   dans	   le	   Sud-‐Ouest	   du	  
Québec	  en	  2007-‐2008.	  Cette	  étude	  concluait	  que	  la	  maladie	  de	  Lyme	  est	  en	  cours	  d’émergence	  dans	  
la	   région,	   et	   qu’il	   est	   donc	   essentiel	   de	   poursuivre	   la	   surveillance	   de	   cette	   maladie	   au	   Québec.	  
Leigthon	   et	   al.	   (2012)	   concluent	   dans	   leur	   étude	   que	   le	   Québec	   est	   la	   province	   au	   Canada	   où	   les	  
populations	  de	   tiques	  se	  sont	  établies	   le	  plus	   récemment.	  Cependant,	   l’originalité	  du	  présent	  projet	  
est	   d’étudier	   la	   structure	   génétique	   des	   populations	   de	   souris,	   principales	   espèces	   réservoirs	   de	   la	  
bactérie	  responsable	  de	  la	  maladie	  de	  Lyme.	  Avec	  ces	  nouvelles	  données,	  nous	  pourrons	  contribuer	  à	  
l’établissement	   de	   zones	   à	   risques	   pour	   l’expansion	   et	   l’établissement	   de	   la	   maladie	   de	   Lyme	   au	  
Québec,	   en	   fonction	   du	   mode	   de	   dispersion	   des	   souris.	   Nos	   résultats	   seront	   utiles	   aux	   décideurs	  
locaux	  afin	  d’élaborer	  des	  stratégies	  qui	  permettront	  de	  réduire	   l’impact	  de	  cette	  maladie	  en	  pleine	  
expansion	  sur	  les	  populations	  humaines	  du	  Québec,	  une	  expansion	  directement	  liée	  aux	  changements	  
climatiques.	  

	  
La	   migration	   vers	   le	   nord	   des	   espèces	   est	   en	   effet	   une	   des	   conséquences	   directe	   du	  

réchauffement	  climatique	  (Jackson	  et	  al.	  2009,	  Pereira	  et	  al.	  2010).	  La	  migration	  et	   l’introduction	  de	  
nouvelles	   espèces	   dans	   les	   communautés	   bouleversent	   entièrement	   les	   interactions	   déjà	   en	   place,	  
notamment	  entre	  les	  parasites	  et	  leurs	  hôtes	  (Githeko	  et	  al.	  2000,	  Hellmann	  et	  al.	  2008,	  Gilman	  et	  al.	  
2010).	   Dans	   ce	   projet,	   nous	   nous	   concentrons	   sur	   l’étude	   des	   effets	   des	   changements	   climatiques	  
combinés	   à	   une	   perturbation	   de	   l’environnement	   reliée	   à	   l’activité	   humaine:	   la	   fragmentation	   des	  
habitats	   naturels.	   Nous	   nous	   intéresserons	   tout	   particulièrement	   à	   la	   progression	   nordique	   de	   la	  
maladie	  de	  Lyme,	  une	  maladie	  infectieuse	  émergente	  au	  Québec.	  	  
	  
Interactions	  hôtes-‐parasites	  et	  transmission	  de	  la	  maladie	  de	  Lyme	  

La	  tique	  à	  pattes	  noires,	  I.	  scapularis,	  constitue	  le	  vecteur	  de	  la	  maladie	  de	  Lyme	  dans	  le	  Nord-‐
Est	  américain.	  Ce	  parasite	  obligatoire	  dont	   les	  hôtes	  principaux	  sont	   les	  souris	  du	  genre	  Peromyscus	  
(au	   stade	   larvaire	   de	   la	   tique)	   et	   le	   cerf	   de	   Virginie	   (au	   stade	   adulte)	   ne	   se	   déplace	   pas	   plus	   de	  
quelques	  mètres,	  et	  sa	  dispersion	  dépend	  donc	  exclusivement	  du	  mouvement	  de	  ses	  hôtes	  (Ogden	  et	  
al.	  2008,	  Tsao	  2009).	  Le	  cycle	  naturel	  de	  la	  tique	  dure	  au	  minimum	  deux	  ans	  et	  implique	  le	  passage	  de	  
la	   tique	   sur	   trois	   hôtes.	   Les	   hôte	   préférentiels	   des	   deux	   premiers	   stades	   de	   la	   tique	   (larves	   et	  
nymphes)	   sont	   habituellement	   représentés	   par	   différentes	   espèces	   de	   petits	   mammifères	   ou	  
d’oiseaux,	  et	  l’hôte	  du	  dernier	  stade	  de	  la	  tique	  est	  lui	  plus	  fréquemment	  représenté	  par	  une	  espèces	  
de	  plus	  grande	  taille.	  La	  souris	  à	  pattes	  blanches	  (Peromyscus	   leucopus)	  constitue	   l’hôte	  préférentiel	  
de	  la	  tique	  au	  stade	  larvaire	  et	  est	  aussi	  connue	  pour	  être	  la	  plus	  efficace	  à	  transmettre	  la	  bactérie	  B.	  
burgdorferi	  (Hanincová	  et	  al.	  2006,	  Bouchard	  et	  al.	  2011).	  Les	  hôtes	  préférentiels	  de	  la	  tique	  au	  stades	  
de	  nymphe	  et	  d’adulte	  sont	  principalement	  le	  cerf	  de	  Virginie	  (Odocoileus	  virginianus),	  lui-‐même	  peu	  
susceptible	   de	   transmettre	   la	   bactérie	   à	   la	   tique,	  mais	   aussi	   à	   l’occasion	   des	   animaux	   domestiques	  
(chiens,	   équins).	   Avant	   d’atteindre	   le	   stade	   adulte,	   les	   larves	   de	   tiques	   auront	   dû	   se	   nourrir	   avec	  
succès	   sur	   des	   hôtes	   vertébrés	   de	   plus	   petites	   tailles,	   et	   ce,	   à	   deux	   stades	   successifs	   de	  
développement	  	  (larve	  la	  première	  année,	  et	  nymphe	  la	  deuxième	  année).	  Pour	  pouvoir	  s’établir	  dans	  
une	  région	  et	  avant	  d’atteindre	  le	  stade	  adulte	  et	  de	  pouvoir	  se	  nourrir	  et	  se	  reproduire	  sur	  le	  cerf	  de	  
Virginie,	   la	   tique	   aura	   dû	   survivre	   un	   premier	   hiver	   en	   dormance	   dans	   la	   litière	   au	   stade	   larvaire	  
(Ostfeld	  2011).	  

	  
En	   résumé,	   La	   complexité	   du	   cycle	   naturel	   de	   développement	   de	   la	   tique	   souligne	  

l’importance	  de	  la	  présence	  d’hôtes	  au	  stade	  larvaire	  de	  la	  tique,	  mais	  aussi	  la	  nécessité	  de	  conditions	  
environnementales	  favorables	  à	  la	  survie	  des	  larves	  de	  tiques	  en	  hiver.	  C’est	  donc	  sur	  ces	  deux	  points,	  
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hôtes	   et	   environnement	   au	   stade	   larvaire	   de	   la	   tique,	   que	   nous	   concentrerons	   nos	   efforts	   dans	   le	  
cadre	  du	  présent	  projet.	  

	  
	  	   Les	  souris	  du	  genre	  Peromyscus	  constituent	  l’un	  des	  groupes	  de	  mammifère	  le	  plus	  étudié	  en	  
Amérique	  du	  nord	  et	  comprend	  plus	  de	  50	  espèces	  différentes	  (Wilson	  &	  Reeder	  2005).	  Le	  genre	  
Peromyscus	  comprend	  aussi	  les	  deux	  espèces	  de	  mammifère	  les	  plus	  abondantes	  en	  Amérique	  du	  
Nord	  :	  la	  souris	  sylvestre	  (P.	  maniculatus)	  et	  la	  souris	  à	  pattes	  blanches	  (P.	  leucopus).	  Ces	  deux	  espèces	  
sont	  sympatriques	  dans	  le	  sud	  du	  Québec.	  	  
	  

Les	  deux	  espèces	  de	  Peromyscus	  présentes	  au	  Québec	  sont	  susceptibles	  d’être	  infestées	  par	  la	  
tique.	  Bien	  que	  les	  deux	  espèces	  soient	  difficiles	  à	  identifier	  sur	  la	  base	  de	  critères	  morphologiques,	  il	  
existe	  une	  méthode	  moléculaire	  pour	  les	  différencier	  (Tessier	  et	  al.	  2005).	  La	  souris	  à	  pattes	  blanches	  
était	  rare	  au	  Québec	  par	  le	  passé	  mais	  il	  semblerait	  que	  ce	  soit	  maintenant	  l’espèce	  la	  plus	  abondante	  
dans	   certains	   sites	   forestiers	   de	   la	   Montérégie	   (Millien	   et	   al.	   non	   publié).	   Ces	   observations	   sont	  
comparables	   à	   celles	   faites	   dans	   la	   région	   des	   Grands	   Lacs	   depuis	   le	   début	   des	   années	   2000	   où	  
l’expansion	   de	   la	   souris	   à	   pattes	   blanches	   a	   été	   estimée	   à	   15	   km	  par	   an	   (Myers	   et	   al.	   2009).	   Nous	  
avons	  mis	  en	  évidence	  dans	  le	  cadre	  de	  notre	  projet	  un	  phénomène	  similaire	  en	  utilisant	  les	  bases	  de	  
données	   de	   collection	   de	  musée	   et	   celles	   du	  ministère.	   Selon	   ses	   données	   de	   capture,	   la	   souris	   à	  
pattes	  blanches	  aurait	  migré	  à	  un	  taux	  d’environ	  10	  km	  par	  an	  au	  cours	  des	  40	  dernières	  années	  (Fig	  1,	  
Roy-‐Dufresne	  et	  al.	  en	  préparation).	  	  

	  
Figure	  1.	   Expansion	  vers	   le	  nord	  de	   la	   souris	  a	  pattes	  blanches	  P.	   leucopus	  
entre	   1975	   et	   2004	   (données	   de	   la	   banque	   MMACH	   extraite	   septembre	  
2011).	  D’après	  Roy-‐Dufresne	  et	  al.	  manuscrit	  en	  préparation.	  
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L’intérêt	   porté	   à	   la	   souris	   à	   pattes	   blanche	   réside	   dans	   le	   fait	   que	   cette	   dernière	   serait	  
particulièrement	  efficace	  à	   transmettre	   la	  bactérie	  B.	  burgdorferi	  aux	   larves	  de	  tiques	   (taux	  de	  90%)	  
(Hanincova	   et	   al.	   2006).	   Il	   est	   donc	   essentiel	   de	   mieux	   comprendre	   l’écologie	   de	   cette	   espèce	   de	  
souris.	   En	   particulier,	   la	   relation	   entre	   l’abondance	   locale	   des	   souris	   du	   genre	   Peromyscus,	   les	  
paramètres	   climatiques,	   et	   le	   degré	   de	   fragmentation	   ou	   de	   connectivité	   du	   paysage	   est	   inconnue,	  
sauf	  dans	   le	   cas	  de	  populations	   insulaires	   (Landry	  et	  al.	  2003).	  Par	  ailleurs,	  une	  étude	  de	  Brisson	  et	  
collègues	   (2008)	   montre	   que	   si	   la	   souris	   à	   patte	   blanches	   est	   en	   effet	   très	   efficace	   à	   transmettre	  
B.	  burgdorferi	  aux	   larves	  de	  tiques,	  cette	  efficacité	  est	  variable	  selon	   les	   régions.	  Cette	  même	  étude	  
révèle	  que	  seulement	  10%	  des	  larves	  de	  tiques	  parasitent	  la	  souris	  à	  pattes	  blanches	  dans	  un	  site	  de	  
l’État	  de	  New	  York.	  Les	  autres	  espèces	  hôtes	  sont	  notamment	   les	  musaraignes	   (Blarina	  brevicauda),	  
ou	   les	   tamias	   (Tamias	   striatus).	   Les	   musaraignes	   en	   particulier	   infecteraient	   plus	   de	   la	   moitié	   des	  
larves	  de	  tiques	  (Brisson	  et	  al.	  2008).	  Ces	  résultats	  doivent	  cependant	  être	  considérés	  avec	  prudence,	  
puisque	  s’appliquant	  à	  une	  seule	  localité	  à	  un	  temps	  donné	  et	  sur	  des	  échantillons	  réduits.	  L’identité	  
spécifique	  des	  hôtes	   et	   leur	   abondance	   relative,	   autant	  que	   la	   diversité	  des	  hôtes	   influencent	  donc	  
l’incidence	  de	  la	  maladie	  de	  Lyme	  (LoGiudice	  et	  al.	  2008,	  Ogden	  &	  Tsao	  2009).	  
	  
Effets	  potentiels	  des	  conditions	  climatiques	  et	  de	  la	  fragmentation	  de	  l’habitat	  sur	  l’incidence	  de	  la	  
maladie	  de	  Lyme	  

La	   survie	   des	   tiques	   dépend	   de	   nombreux	   facteurs	   de	   leur	   environnement,	   notamment	   la	  
structure	  et	  le	  type	  de	  végétation,	  la	  température	  et	  l’humidité	  ainsi	  que	  de	  la	  présence	  des	  hôtes	  aux	  
stades	  de	  vie	  successifs	  de	  la	  tique	  (Gage	  et	  al.	  2008,	  Killilea	  et	  al.	  2008,	  Lindsay	  et	  al.	  1995,	  Lindgren	  
et	  al.	  2000,	  Ogden	  et	  al	  2004).	  Jusqu'à	  récemment,	  la	  température	  moyenne	  annuelle	  était	  trop	  basse	  
pour	  permettre	  aux	   tiques	  de	   s’établir	   au	  Québec	   (Ogden	  et	  al	  2004),	  et	   la	  présence	  de	   la	   tique	  au	  
Québec	   dépendait	   presque	   exclusivement	   de	   l’immigration	   d’hôtes	   en	   provenance	   des	   États-‐Unis	  
chaque	  année,	  en	  particulier	  des	  oiseaux	  migrateurs	  (Ogden	  et	  al.	  2008).	  Mais	  avec	  l’augmentation	  de	  
la	   température	   moyenne	   annuelle,	   l’aire	   de	   répartition	   de	   la	   tique	   à	   pattes	   noires	   est	   en	   pleine	  
expansion	  vers	   le	  nord,	  et	  en	  particulier	  depuis	  2007	  au	  Québec.	  On	  prévoit	  ainsi	  une	  multiplication	  
par	  deux	  de	   l’abondance	  des	   tiques	  dans	   le	   sud	  du	  Québec,	   ainsi	   qu’une	  expansion	  de	   leur	   aire	  de	  
répartition	  vers	  le	  nord	  (Ogden	  et	  al.	  2005).	  Enfin,	   l’affinité	  des	  tiques	  pour	  différents	  hôtes	  pourrait	  
être	  affectée	  par	  la	  température	  (Parola	  et	  al.	  2008).	  

	  
Si	   les	  paramètres	   climatiques	   influencent	   la	  présence	  de	   la	   tique	   localement,	   ils	   influencent	  

aussi	   les	  espèces	  animales	  qui	   lui	   servent	  d’hôte,	  dont	   la	   souris	  à	  pattes	  blanches.	   L’épaisseur	  de	   la	  
couche	   de	   neige,	   l’humidité,	   l’ouverture	   et	   la	   complexité	   du	  milieu,	   la	   température	   et	   la	   durée	   de	  
l’hiver	  peuvent	  aider	   à	   caractériser	   l’habitat	  des	   souris	  du	  genre	  Peromyscus	   (Anderson	  et	   al.	   2003,	  
Myers	  et	  al.	  2005,	  Myers	  et	  al.	  2009,	  Wolf	  &	  Batzli	  2004).	  L’évaluation	  de	  ces	  paramètres	  dans	  le	  sud	  
du	  Québec	  permettra	  de	  mieux	  connaître	  l’écologie	  locale	  de	  la	  souris	  à	  pattes	  blanches,	  P.	  leucopus,	  
une	   espèce	   récemment	   établie	   et	   dont	   l’aire	   de	   répartition	   est	   en	  pleine	   expansion	  dans	   le	   sud	  du	  
Québec.	  	  

	  
La	   fragmentation	   des	   habitats	   naturels	   constitue	   un	   stress	   supplémentaire	   pour	   des	  

assemblages	   fauniques	   déjà	   soumis	   à	   des	   changements	   du	   climat.	   Le	   degré	   de	   connectivité	   de	  
l’habitat	   pourrait	   ainsi	   avoir	   une	   influence	   sur	   l’incidence	   de	   la	   maladie	   de	   Lyme,	   par	   le	   biais	   de	  
changements	  au	  niveau	  des	  communautés	  de	  petits	  mammifères	  (Browstein	  et	  al.	  2005,	  Keesing	  et	  al.	  
2006).	  Mais	   la	   présence	   de	   la	   bactérie	   dans	   les	   espèces	   réservoirs	   et	   les	   tiques	   n’est	   pas	   simple	   à	  
quantifier.	  L’effet	  de	  dilution	  stipule	  qu’une	  diversité	  d’espèces	  réservoirs	  accrue	  tendrait	  à	  diminuer	  



  7 

 
 

le	  risque	  de	  maladie	  de	  Lyme	  (Norman	  et	  al.	  1999,	  Ostfeld	  &	  Keesing	  2000).	  Cependant,	  l’abondance	  
relative	   des	   espèces	   hôtes	   dans	   une	   communauté	   locale	   peut	   aussi	   affecter	   la	   prévalence	   de	   la	  
bactérie	   chez	   les	   tiques.	   Ainsi,	   sur	   la	   base	   de	   modèles	   théoriques,	   il	   a	   été	   suggéré	   qu’une	  
augmentation	   locale	   de	   diversité	   des	   hôtes	   pourrait	   conduire	   à	   un	   effet	   d’amplification	   et	   non	   de	  
dilution	  (Ogden	  &	  Tsao	  2009).	  Les	  habitats	   fragmentés	  de	  surface	  réduite	  ne	  peuvent	  abriter	  autant	  
d’espèces	  de	  vertébrés	  hôtes	  qu’une	  zone	  étendue	  et	  non	  perturbée.	  De	  plus,	  la	  densité	  de	  la	  souris	  à	  
pattes	  blanches	  augmenterait	  en	  milieu	  fragmenté	  (Allan	  et	  al.	  2003,	  Nupp	  &	  Swihart	  1998).	  Dans	  ce	  
type	   de	   milieu,	   on	   pourrait	   donc	   s’attendre	   à	   ce	   que	   les	   tiques	   aient	   plus	   de	   succès	   dans	   leur	  
recherche	  d’hôte,	  avec	  pour	  conséquence	  une	  augmentation	  de	  l’incidence	  de	  la	  maladie	  localement	  
(Allan	  et	  al.	  2003).	  Ainsi,	  on	  devrait	  noter	  un	  effet	  d’amplification	  dans	  les	  zones	  marginales	  de	  l’aire	  
de	  répartition	  de	   la	  souris	  à	  pattes	  blanches	  (Sexton	  et	  al.	  2009),	  par	  exemple	  à	   la	   limite	  nord	  de	  sa	  
zone	   de	   distribution.	   Le	   déplacement	   progressif	   vers	   le	   nord	   de	   la	   souris	   à	   pattes	   blanches	   devrait	  
donc	  s’accompagner	  d’une	  augmentation	  de	  l’incidence	  de	  la	  maladie	  de	  Lyme	  au	  Québec.	  

	  
Ainsi,	  le	  système	  des	  tiques	  et	  des	  micromammifères	  dans	  le	  sud	  du	  Québec,	  une	  région	  où	  la	  

maladie	  de	  Lyme	  est	  en	  pleine	  émergence,	  apparait	  comme	  idéal	  pour	  tester	  la	  question	  des	  relations	  
entre	  diversité	  spécifique	  des	  hôtes,	  changement	  de	  l’environnement	  et	  fragmentation	  de	  l’habitat,	  et	  
incidence	  de	  la	  maladie	  de	  Lyme.	  
	  

3. Objectifs 
 

L’étude	  de	   la	  biodiversité	  et	  des	  maladies	  de	   la	   faune	  est	   identifiée	  comme	  une	  priorité	  des	  
besoins	  de	  recherche	  du	  Ministère	  des	  Ressources	  Naturelles	  et	  de	   la	  Faune	  du	  Québec	  transmis	  en	  
Décembre	  2009	  aux	  membres	  du	  Centre	  de	  la	  Science	  de	  Biodiversité	  du	  Québec	  (CSBQ).	  Notre	  projet	  
s’inscrit	  dans	  cet	  axe	  de	  recherche	  puisque	  son	  objectif	  principal	  est	  de	  mieux	  comprendre	  comment	  
le	   vecteur	   de	   la	   maladie	   de	   Lyme	   progresse	   sur	   le	   territoire	   québécois	   dans	   le	   temps	   et	   dans	  
l’espace,	  et	  d’évaluer	  dans	  quelle	  mesure	  les	  changements	  climatiques	  favorisent	  cette	  expansion.	  
Pour	  ce	  faire,	  il	  est	  impératif	  de	  mieux	  comprendre	  l’écologie	  de	  la	  tique	  à	  pattes	  noires	  mais	  aussi	  de	  
ses	  hôtes,	  afin	  de	  mieux	  prévoir	   l’expansion	  de	  la	  maladie	  et	  de	  définir	   les	  secteurs	  à	  haut	  risque	  au	  
Québec.	   Cela	   permettra	   d’informer	   les	   autorités	   gouvernementales	   responsables,	   notamment	   les	  
directions	  de	  santé	  publique,	  de	  la	  situation	  qui	  prévaut	  sur	  leur	  territoire	  en	  ce	  qui	  a	  trait	  à	  la	  maladie	  
de	  Lyme.	  Une	  meilleure	  connaissance	  du	  risque	  permettra	  également	  de	  sensibiliser	  la	  population	  de	  
façon	  ciblée	  et	  de	  fournir	  aux	  praticiens	  des	  outils	  pour	  un	  meilleur	  diagnostic	  de	  cette	  maladie.	  
	  

Deux	  aspects	  important	  seront	  évalués	  lors	  de	  ce	  projet:	  le	  degrés	  d’infection	  par	  la	  bactérie	  
B.	  burgdorferi	  des	  diverses	  espèces	  de	  petits	  mammifères	  présents	  dans	  le	  sud	  du	  Québec,	  de	  même	  
que	  l’intensité	  d’infestation	  de	  ces	  différentes	  espèces	  par	  les	  tiques	  à	  pattes	  noires;	  et	  d’autre	  part,	  
les	  conditions	  environnementales	  et	  climatiques	  propices	  à	   l’établissement	  et	  à	   la	  dispersion	  de	  ces	  
populations	  d’espèces	  réservoirs	  (notamment	  la	  fragmentation	  de	  l’habitat,	  la	  température	  hivernale,	  
l’humidité	  ou	  la	  composition	  végétale).	  
	  
Notre	  projet	  vise	  donc	  à	  vérifier	  les	  deux	  hypothèses	  suivantes:	  
	  
Hypothèse	   1.	   La	  maladie	   de	   Lyme	  est	   en	   expansion	   vers	   le	   nord	   au	  Québec,	   en	   corrélation	   avec	   le	  
réchauffement	   climatique	  et	   le	  déplacement	  de	   la	   limite	  nord	  de	   l’aire	  de	   répartition	  de	   la	   souris	   à	  
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pattes	   blanches.	   Notre	   but	   était	   de	   vérifier	   si	   les	   nouvelles	   conditions	   climatiques	   anticipées	   au	  
Québec	   vont	   créer	   des	   conditions	   plus	   favorables	   pour	   cet	   hôte	   préférentiel	   de	   la	   tique	   à	   pattes	  
noires,	  et	  donc	  favoriser	  son	  expansion	  au	  Québec.	  
	  
Hypothèse	  2.	  Dans	  un	  milieu	  perturbé	  par	  l’activité	  humaine,	  l’expansion	  vers	  le	  nord	  des	  vecteurs	  de	  
la	  maladie	  de	  Lyme	  due	  au	  réchauffement	  climatique	  est	  favorisée	  par	  la	  fragmentation	  de	  l’habitat.	  
Nous	  avons	  testé	  si	   la	  prévalence	  de	  B.	  burgdorferi	  chez	   les	  petits	  mammifères,	  et	  donc	  le	  risque	  de	  
maladie	  de	  Lyme,	  étaient	  plus	  élevés	  en	  milieu	  perturbé,	  en	  particulier	  dans	   les	   fragments	  d’habitat	  
plus	  ou	  moins	  larges	  ou	  isolés,	  et	  si	  les	  changements	  climatiques	  était	  un	  facteur	  aggravant	  ce	  risque.	  
	  
Notre	  démarche	  pour	  évaluer	  ces	  deux	  hypothèses	  a	  donc	  de	  combiner	  les	  données	  de	  l’habitat,	  de	  la	  
biologie	  des	  espèces,	   de	   la	   composition	  des	  populations	  de	  micromammifères	   et	  du	   climat	  observé	  
aujourd’hui	  pour	  mieux	  évaluer	   le	  mode	  d’expansion	  de	   la	   souris	  à	  pattes	  blanches	  et	  de	   la	   tique	  à	  
pattes	   noires	   au	   Québec	   en	   fonction	   des	   changements	   climatiques	   anticipés	   au	   Québec	   pour	   les	  
prochaines	  décennies.	  En	  particulier,	  notre	  démarche	  a	  été	  organisée	  autour	  des	  objectifs	  spécifiques	  
suivants:	  
	  

Objectif	  1. Caractériser	  la	  phylogéographie	  et	  les	  patrons	  et	  taux	  d’expansion	  récente	  de	  la	  souris	  
à	  pattes	  blanches	  au	  Québec	  (Hypothèse	  1).	  
	  

Objectif	  2. Établir	  des	  cartes	  de	  distribution	  favorable	  à	  l’établissement	  de	  populations	  de	  souris,	  
basé	  sur	  l’analyse	  d’images	  satellites,	  de	  données	  climatiques	  et	  de	  mesures	  de	  complexité	  de	  
l’habitat	  effectuées	  à	  nos	  sites	  d’échantillonnage	  (Hypothèse	  1).	  

	  
Objectif	  3. Caractériser	  l’effet	  de	  la	  fragmentation	  de	  l’habitat	  sur	  la	  structure	  génétique,	  les	  flux	  

d’individus	  et	  la	  dispersion	  des	  souris	  à	  l’échelle	  du	  paysage	  (Hypothèse	  2).	  
	  

Objectif	  4. Évaluer	  l’effet	  de	  la	  fragmentation	  de	  l’habitat	  sur	  la	  diversité	  des	  micromammifères,	  
ainsi	  que	  sur	  la	  prévalence	  de	  B.	  burgdorferi	  chez	  les	  hôtes	  et	  larves	  de	  tiques	  (Hypothèse	  2).	  
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4. Méthodologie / données 
	  
Echantillonnage	  sur	  le	  terrain	  
	  
Sites	   d’échantillonnages.	   L’effort	   d’échantillonnage	   a	   d’abord	   été	   concentré	   dans	   onze	   sites	   en	  Montérégie,	  
dont	   la	   réserve	   Gault	   du	  Mont	   Saint-‐Hilaire,	   le	   parc	   du	  Mont	   Saint	   Bruno,	  les	  monts	   Rougemont	   et	   Yamaska	  
(grands	  fragments,	  mais	  avec	  divers	  degrés	  de	  perturbations),	  des	  sites	  boisés	  de	  taille	  décroissante	  situés	  entre	  
ces	  montagnes,	  considérées	  comme	  un	  archipel	  d’îles	  dans	  un	  milieu	  agricole	  et	  urbain,	  et	  enfin,	  des	  sites	  plus	  
ouverts	  de	  type	  bordure	  d’exploitation	  agricoles.	  27	  autres	  sites	  ont	  été	  choisis	  pour	  l’échantillonnage	  dans	  les	  
régions	  limitrophes	  à	  la	  zone	  d’établissement	  de	  la	  tique,	  dans	  les	  régions	  de	  l’Estrie,	  du	  Centre-‐du-‐Québec,	  de	  
Chaudière	  Appalaches	  et	  de	  la	  Mauricie	  (Fig	  2).	  

 
Figure	  2.	  Zone	  d’étude	  en	  gris	  utilisée	  pour	   la	  calibration	  du	  modèle	  
de	  niche	  climatique.	  Les	  points	  rouges	  indiquent	  les	  sites	  de	  piégeage	  
des	   petits	   mammifères	   et	   d’échantillonnage	   des	   tiques	   en	   2011.	  
D’après	  Roy-‐Dufresne	  et	  al.	  en	  préparation.	  	  

	  
 
Caractéristiques	  de	   l’habitat	  des	  deux	  espèces	  de	  souris	  du	  genre	  Peromyscus	  au	  Québec,	  selon	  un	  protocole	  
permettant	   d’évaluer	   de	   manière	   quantitative	   la	   nature	   et	   la	   complexité	   du	   couvert	   végétal.	   Au	   total,	   35	  
variables	  ont	  été	  mesurées,	  permettant	  de	  caractériser	   le	   type,	   la	  diversité	  et	   la	  structure	  de	   la	  végétation,	   la	  
nature	  du	  couvert,	  le	  type	  de	  sol	  et	  l’ouverture	  de	  la	  canopée.	  Ces	  variables	  ont	  été	  mesurées	  à	  huit	  quadrants	  
de	  2	  x	  2	  mètres	  (4	  m2)	  à	  chaque	  site	  de	  piégeage	  au	  cours	  de	  l’été	  2011.	  

	  
Caractéristiques	  de	  l’environnement	  des	  deux	  espèces	  de	  souris	  du	  genre	  Peromyscus	  au	  Québec,	  en	  particulier	  
la	   température	   et	   les	   précipitations	   hivernales.	   Un	   total	   de	   21	   variables	   de	   température	   et	   de	   précipitation	  
relevées	   à	   des	   stations	   météorologiques	   par	   Environnement	   Canada	   et	   dérivées	   de	   la	   base	   de	   données	  



  10 

 
 

ANUSPLIN	   (version	   4.3)	   ont	   été	   retenues.	   Nous	   avons	   aussi	   inclus	   dans	   nos	  modèles	   la	   couverture	   de	   neige	  
interpolée	   à	   partir	   des	   stations	   météorologiques	   d’Environnement	   Canada	   pour	   le	   Québec	  
((http://climate.weatheroffice.gc.ca)	   et	   de	   la	   base	   de	   données	   NOAA	   pour	   les	   Etats-‐Unis	  
(http://www.noaa.gov/).	  	  
	  
Échantillonnage	  des	   petits	  mammifères.	   Les	   petits	  mammifères	   ont	   été	   capturés	   à	   l’aide	   de	   pièges	   Sherman	  
(pièges	   à	   capture	   vivante).	   A	   chaque	   site	   d’échantillonnage,	   nous	   avons	   placé	   quatre	   grilles	   de	   piégeages	  
constituées	  de	  28	  pièges	  (4	  lignes	  de	  7	  pièges)	  séparés	  d’une	  distance	  de	  10	  mètres.	  Les	  pièges	  étaient	  installés	  
en	  fin	  de	  journée	  et	  vérifiés	  le	  lendemain	  matin.	  Les	  animaux	  capturés	  ont	  été	  euthanasiés	  sur	  le	  site	  de	  capture.	  
Notre	  méthode	  de	  capture	  des	  micromammifères	  suit	  un	  protocole	  approuvé	  par	  l’Université	  McGill	  (AUP#5420,	  
V.	  Millien).	  Par	  ailleurs,	  un	  permis	  SEG	  pour	  la	  capture	  d’animaux	  sauvages	  au	  Québec	  a	  été	  obtenu.	  
	  
Prélèvement	  des	  tiques	  dans	  la	  végétation	  à	  chaque	  site	  d’échantillonnage	  selon	  la	  méthode	  décrite	  dans	  Falco	  
et	  Fish	   (1992).	  Nous	  avons	  utilisé	   la	  technique	  de	   la	   flanelle	  pour	  collecter	   les	  tiques	  dans	   l’environnement	  au	  
printemps,	  à	  l’été	  et	  à	  l’automne	  (Fig	  3).	  Une	  flanelle	  de	  1	  m2	  a	  été	  traînée	  au	  niveau	  du	  sol	  le	  long	  de	  chacune	  
des	  lignes	  de	  nos	  grilles	  de	  piégeage.	  La	  flanelle	  est	  traînée	  sur	  20	  mètres	  et	  inspectée	  pour	  la	  présence	  de	  tique.	  
Cela	  représente	  environ	  60	  minutes	  d’échantillonnage	  par	  grille	  de	  piégeage.	  Les	  tiques	  sont	  prélevées	  avec	  des	  
pinces	  et	  préservées	  dans	  l’éthanol	  à	  90%.	  
	  
Prélèvement	  des	   tiques	  sur	   les	  petits	  mammifères	  piégées	   (souris,	  mais	  aussi	   campagnols,	  musaraignes	  et	   le	  
cas	   échéant,	   tamias	   et	   écureuils).	   Cette	   opération	   a	   été	   effectuée	  manuellement	   à	   la	   loupe	   binoculaire.	   Les	  
tiques	  ont	  été	  recherchées	  en	  particulier	  autour	  des	  oreilles	  et	  des	  yeux	  ou	  sur	  les	  pattes	  des	  animaux	  (Fig	  3).	  

	  
Figure	   3.	   Les	   tiques	   ont	   été	   échantillonnées	   dans	   la	   végétation	   par	   la	  
méthode	  de	  la	  flanelle	  (gauche)	  ou	  directement	  sur	  les	  petits	  mammifères,	  ici	  
sur	  une	  souris	  à	  pattes	  blanches	  (droite).	  Photos	  D.	  Suter	  et	  V.	  Millien.	  	  

	  
	  
Analyses	  de	  laboratoire	  
	  
Identification	  des	  souris	  à	  l'aide	  de	  marqueurs	  moléculaires.	  Nous	  avons	  adapté	  la	  méthode	  décrite	  par	  Tessier	  
et	   collaborateurs	   (2005),	   et	   utilisé	  des	   amorces	   spécifiques	  de	   la	   région	  mitochondriale	  du	  gène	  COIII	  qui	  
produisent	  des	  fragments	  d’ADN	  de	  tailles	  différentes	  chez	  chaque	  espèce	  de	  souris	  du	  genre	  Peromyscus.	  	  
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Étude	   de	   la	   variation	   génétique	   de	   marqueurs	   neutres	   chez	   la	   souris	   à	   pattes	   blanches.	   La	   structure	   et	   la	  
différenciation	  génétique	  des	  onze	  populations	  échantillonnées	  en	  Montérégie	  a	  été	  étudiée	  à	  l'aide	  de	  11	  loci	  
microsatellites.	  Des	  méthodes	  standard	  de	  génétique	  des	  populations	  ont	  été	  utilisées	  pour	  détecter	  la	  structure	  
de	   ces	   populations	   et	  mettre	   en	   évidence	   l’effet	   de	   barrières	   physiques	   telles	   les	   rivières	   et	   les	   routes	   sur	   la	  
différentiation	  génétique	  entre	  les	  populations.	  
	  
Etude	   de	   la	   variation	   génétique	   	   des	   souris	   du	   genre	   Peromyscus	   à	  	   l’échelle	   régionale.	   Afin	   d’étudier	   la	  
répartition	  des	  souris	  à	  plus	  grande	  échelle	  ainsi	  que	  les	  patrons	  de	  migration	  entre	  les	  populations,	  une	  étude	  
phylogéographique	   a	   été	   réalisée.	   Au	   total,	   cinq	   séquences	   de	   l’ADN	   mitochondrial	   ont	   été	   utilisées	   pour	  
caractériser	  les	  patrons	  de	  différenciation	  génétique	  des	  deux	  espèces	  de	  souris,	  P.	  leucopus	  et	  P.	  maniculatus.	  
Les	  arbres	  phylogéographiques	  permettent	  de	  mettre	  en	  évidence	  d’éventuelles	  divergences	  ancestrales,	  tandis	  
que	   les	   réseaux	  d’haplotypes	  de	   ces	   gènes	  ont	   été	  utilisés	  pour	  quantifier	   le	  degré	  de	   connectivité	   entre	  nos	  
sites.	  	  
	  
Analyse	  de	  l’abondance	  de	  la	  tique	  à	  pattes	  noires	  dans	  les	  sites	  échantillonnés.	  Les	  tiques	  ont	  été	  identifiées	  à	  
l’aide	  de	  clés	  d’identification	  mises	  au	  point	  par	  Louise	  Trudel	  du	   laboratoire	  de	  santé	  publique	  du	  Québec	  de	  
l’INSPQ	  et	   adaptée	   à	   la	   région	  du	  Québec,	   ainsi	   qu’une	   clé	   publiée	   et	   utile	   pour	   l’identification	   des	   nymphes	  
d’Ixodes	  au	  niveau	  spécifique	  (Durden	  &	  Keirans	  1996).	  Pour	  chaque	  site,	  les	  catégories	  d’abondance	  suivantes	  
ont	  été	  utilisées:	  (1)	  population	  établie,	  soit	  plus	  de	  6	  individus	  de	  tiques	  collectées,	  et	  ce	  à	  tous	  les	  stades	  de	  
développement	   larvaire,	   nymphal	   et	   adulte	  ;	   (2)	   population	  présente,	  mais	   non	  établie	  :	  moins	  de	  6	   individus	  
collectés,	  ou	   individus	  collectés	  seulement	  à	  un	  stade	  de	  développement	  ;	   (3)	  absence	  de	  tiques	  (Dennis	  et	  al.	  
1998).	  
	  
Prévalence	   de	   la	   bactérie	  B.	  burgdorferi	   chez	   les	   souris	   du	   genre	   Peromyscus	   et	   autres	   petits	  mammifères	  
capturés.	  Des	  échantillons	  de	  tissus	  (cœur)	  ont	  été	  prélevés	  sur	  chaque	  spécimen	  de	  petit	  mammifère	  capturé	  
et	  ont	  été	  expédiés	  pour	  analyse	  au	  Laboratoire	  National	  de	  Microbiologie	  de	  l’Agence	  de	  la	  Santé	  Publique	  du	  
Canada,	  à	  Winnipeg.	  L’ADN	  extrait	  de	  ces	  tissus	  a	  été	  analysé	  par	  un	  test	  d	  ‘amplification	  génique	  (PCR)	  pour	  la	  
recherche	  de	  la	  bactérie	  B.	  burgdorferi	  tel	  que	  décrit	  par	  Courtney	  et	  collaborateurs	  (2004).	  
	  
Prévalence	  de	  l’infection	  des	  tiques	  Ixodes	  scapularis	  par	  la	  bactérie	  B.	  burgdorferi.	  Toutes	  les	  tiques	  prélevées	  
soit	  dans	  la	  végétation	  par	  la	  méthode	  de	  la	  flanelle	  soit	  sur	  les	  petits	  mammifères	  après	  leur	  capture	  ont	  aussi	  
été	  expédiées	  au	  Laboratoire	  National	  de	  Microbiologie	  de	  l’Agence	  de	  la	  Santé	  Publique	  du	  Canada,	  à	  Winnipeg	  
pour	  analyse.	  L’ADN	  a	  été	  extrait	  de	  ces	  tiques	  pour	  une	  recherche	  de	   la	  présence	  de	   la	  bactérie	  pour	  chaque	  
individu	  de	  tique.	  Ces	  analyses	  ont	  été	  réalisées	  sur	  les	  spécimens	  de	  tiques	  entières	  tel	  que	  décrit	  dans	  Ogden	  
et	  al.	  (2008).	  
	  
	  
Analyses	  et	  modélisation	  
	  
Modélisation	  de	   la	   niche	   fondamentale	   de	   la	   souris	   à	   pattes	   blanches	   selon	  des	   scénarios	   de	   changements	  
climatiques.	  La	  niche	  fondamentale	  potentielle	  (1975-‐2010)	  de	  la	  souris	  a	  été	  calculée	  à	  l’aide	  de	  la	  plateforme	  
BIOMOD	  (version	  1.1.7.00)	  en	  utilisant	   le	  consensus	  de	  sept	  modèles	  d’habitats	  :	  ANN,	  CTA,	  GBM,	  GLM,	  GAM,	  
FDA	  ,MARS,	  et	  RF	  (Thuiller	  et	  al.	  2009,	  Marmion	  et	  al.	  2009).	  Les	  données	  obtenues	  ont	  par	  la	  suite	  été	  projetées	  
à	   l’horizon	  2050	   (2041-‐2070)	  avec	  des	  données	  de	  scénarios	  climatiques	  obtenus	  à	  partir	  de	  9	   simulations	  du	  
CRCM4	   (Music	  &	  Caya	  2007)	  pilotés	  par	  un	  des	   trois	  modèles	  globaux	   (CGCM3,	  CNRM,	  ou	  ECHAM5)	  et	  de	  28	  
simulations	   globales	   (MCGs)	   rendues	   disponible	   par	   la	   troisième	   phase	   du	   «	  Coupled	  Model	   Intercomparison	  
Project	  »	  (CMIP3)	  (Meehl	  et	  al.	  2007).	  Les	  37	  simulations	  ont	  été	  réparties	  de	  façon	  égale	  entre	  trois	  scénarios	  
d’émissions	  de	  gaz	  à	  effet	  de	  serre	  (12	  A1b,	  15	  A2,	  et	  10	  B1).	  
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Modélisation	   de	   l’effet	   du	   type	   d’habitat	   et	   de	   la	   fragmentation	   sur	   la	   dispersion	   de	   P.	   leucopus.	  Dans	   un	  
premier	  temps,	  nous	  avons	  évalué	  le	  degré	  de	  fragmentation	  en	  utilisant	  plusieurs	  variables	  (taille	  du	  fragment,	  
distance	   au	   fragment	   le	   plus	   proche,	   distance	   au	   fragment	   de	   plus	   grande	   taille	   le	   plus	   proche,	   forme	   du	  
fragment)	   pour	   les	   onze	   sites	   en	   Montérégie.	   Nous	   avons	   aussi	   pris	   en	   compte	   la	   présence	   de	   barrières	  
physiques	   potentielles	   à	   la	   dispersion	   des	   individus	   de	   souris	   comme	   les	   fleuves	   et	   rivières	   (Saint-‐Laurent,	  
Richelieu	  et	  Yamaska)	  ou	   les	   routes	   (10,	  116	  et	  112).	   Les	   résultats	  de	   l’analyse	  génétique	  ont	  par	   la	   suite	  été	  
utilisés	  pour	  calibrer	  nos	  modèles	  de	  connectivité	  entre	  ces	  différents	  sites.	  Nous	  avons	  modélisé	  la	  résistance	  
de	  l’habitat	  à	  la	  dispersion	  des	  individus	  de	  souris	  et	  évalué	  le	  flux	  d’individus	  entre	  nos	  sites.	  	  
	  
Analyse	   des	   relations	   entre	   petits	   mammifères	   –	   tiques	   –	   Borrelia.	   Nous	   avons	   utilisé	   des	   modèles	   de	  
régression	   binomiale	   pour	   évaluer	   si	   les	   tiques	   I.	   scapularis	   avaient	   une	   préférence	   pour	   la	   souris	   à	   pattes	  
blanches,	  et	  ce	  en	  fonction	  du	  stade	  de	  développement	  de	  la	  tique,	  du	  site	  d’échantillonnage	  et	  de	  la	  présence	  
d’autres	  espèces	  de	  micromammifères.	  	  
	  
Analyse	  de	  la	  distribution	  spatiale	  des	  tiques	  à	  différents	  stades	  de	  développement	  et	  variation	  en	  fonction	  du	  
site	  d’échantillonnage.	  Nous	  avons	  testé	  à	  l’aide	  de	  modèles	  linéaires	  généralisés	  les	  relations	  entre	  l’abondance	  
des	   tiques	   dans	   la	   végétation	   à	   un	   site	   et	   différentes	   variables	   telles	   la	   diversité	   des	   petits	   mammifères,	   la	  
densité	  des	  mammifères,	  la	  présence	  de	  P.	  leucopus	  et	  sa	  densité.	  
	  
Prévalence	   de	   B.	  burgdorferi	   chez	   les	   tiques	   et	   chez	   les	   micromammifères.	   Des	   tests	   de	   comparaison	   de	  
moyennes	   ont	   été	   réalisés	   entre	   les	   sites	   où	  B.	   burgdorferi	   était	   présente	   et	   les	   sites	   où	  B.	   burgdorferi	   était	  
absente,	  afin	  de	  tester	  de	  tester	  si	  ces	  sites	  présentaient	  des	  différences	  en	  terme	  d’abondance	  de	  tiques,	  de	  la	  
densité	  de	  mammifères,	  de	   la	  densité	  de	  P.	   leucopus	  ou	  de	   la	  diversité	  en	  mammifères	  (estimé	  par	   le	  nombre	  
total	  d’espèces).	  
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5. Résultats 
 
Un	   résumé	   des	   travaux	   effectués	   est	   donné	   ci-‐dessous.	   Les	   résultats	   détaillés	   sont	   sous	   la	   forme	  
d’articles	  scientifiques	  acceptés	  (objectif	  3.1)	  ou	  en	  préparation	  (objectifs	  1,	  2,	  3.2	  et	  4).	  Chacun	  des	  
objectifs	  décrits	  dans	  la	  section	  précédente	  a	  été	  adressé	  dans	  le	  cadre	  de	  notre	  projet.	  
	  
	  
Objectif	   1:	   Phylogéographie	   de	   la	   souris	   à	   pattes	   blanches,	   Peromyscus	   leucopus,	   et	   de	   la	   souris	  
sylvestre,	   P.	   maniculatus.	   Le	   but	   de	   ce	   volet	   était	   de	   construire	   des	   arbres	   phylogéographiques	  
permettant	   de	   visualiser	   les	   routes	   et	   les	   barrières	   de	   dispersion	   possible	   entre	   les	   différentes	  
populations	  de	  souris	  dans	  le	  sud	  du	  Québec.	  Ce	  volet	  a	  porté	  sur	  les	  deux	  espèces	  de	  souris	  du	  genre	  
Peromyscus	  (P.	  leucopus	  et	  P.	  maniculatus),	  afin	  d’en	  comparer	  les	  patrons	  de	  divergence.	  Les	  27	  sites	  
échantillonnés	   en	   2011	   dans	   le	   sud-‐ouest	   du	   Québec	   ont	   permis	   de	   récolter	   142	   souris	   du	   genre	  
Peromyscus.	   L’analyse	   génétique	   a	   révélé	   la	   présence	   des	   deux	   espèces	   de	   souris	   sur	   une	   grande	  
partie	  du	  territoire	  échantillonné,	  y	  compris	  au	  nord	  du	  fleuve	  St-‐Laurent.	  La	  distribution	  spatiale	  des	  
deux	   souris	  ne	   coïncide	  pas	  puisque	   les	  deux	  espèces	  ont	   rarement	  été	  décelées	  en	   sympatrie.	  Des	  
arbres	   phylogéographiques	   ont	   permis	   d’observer	   une	   divergence	   entre	   les	   populations	   de	  
Peromyscus	   des	   rives	   nord	   et	   sud	   du	   fleuve	   chez	   ces	   deux	   espèces.	   Les	   groupes	   obtenus	   ont	   été	  
comparés	   avec	   ceux	   d'autres	   études	   effectuées	   aux	   États-‐Unis	   pour	   identifier	   les	   divergences	  
ancestrales	   (liées	  à	   la	   recolonisation	  postglaciaire	  à	  partir	  de	   refuges	  distincts).	   Les	   souris	  présentes	  
dans	  le	  sud	  du	  Québec	  appartiennent	  à	  deux	  clades	  distincts,	  correspondant	  à	  deux	  refuges	  glaciaires	  
distincts	  (un	  refuge	  est,	  et	  un	  refuge	  central).	  La	  divergence	  entre	  les	  populations	  trouvées	  au	  nord	  et	  
au	  sud	  du	  fleuve	  Saint-‐Laurent	  est	  donc	  ancienne,	  pré-‐datant	  largement	  le	  réchauffement	  climatique	  
des	   dernières	   décennies.	   Cependant,	   une	   étude	   des	   réseaux	   d’haplotype	   a	   révélé	   une	   plus	   grande	  
connectivité	  entre	   les	  sites	  pour	  P.	   leucopus	  par	   rapport	  à	  P.	  maniculatus,	  pour	   laquelle	   le	  degré	  de	  
connectivité	   est	   très	   faible	   (Fig.	   4).	   Notre	   étude	   a	   ainsi	   permis	   de	   détecter	   la	   signature	   d’une	  
expansion	  récente	  chez	  P.	  leucopus,	  confirmant	  ainsi	  notre	  hypothèse.	  	  
	  

	  
Figure	  4.	  Réseaux	  de	  populations	  construits	  à	  partir	  de	  la	  séquence	  D-‐Loop	  de	  l’ADN	  
mitochondrial	   pour	   la	   souris	   sylvestre	   Peromyscus	   maniculatus	   (a)	   et	   la	   souris	   à	  
pattes	  blanches	  P.	  leucopus	  (b).	  Deux	  sites	  sont	  reliés	  lorsqu’ils	  partagent	  au	  moins	  un	  
haplotype.	   La	   grande	   densité	   de	   liens	   observés	   dans	   le	   cas	   de	   P.	   leucopus	   est	   la	  
signature	  de	  l’expansion	  récente	  de	  cette	  espèce	  (Fiset	  et	  al.	  en	  préparation).	  

a" b"
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Objectif	   2:	  Modélisation	   de	   la	   niche	   de	   la	   souris	  P.	   leucopus	   en	   fonction	   du	   climat.	   Des	   données	  
historiques	  de	  présence	  de	  la	  souris	  à	  pattes	  blanches	  provenant	  des	  États-‐Unis	  et	  du	  Canada	  ont	  été	  
utilisées	  afin	  d’identifier	   les	   facteurs	  climatiques	  associés	  à	   la	  présence	  de	  P.	   leucopus.	   Les	   résultats	  
ont	   permis	   de	  modéliser	   la	   distribution	   de	   l’habitat	   fondamental	   potentiel	   de	   la	   souris	   au	  Québec.	  
Cette	   distribution	   a	   ensuite	   été	   projetée	   dans	   le	   futur	   (2050)	   selon	   les	   prédictions	   de	   changement	  
climatique.	  Les	  principaux	  facteurs	  influençant	  la	  distribution	  de	  P.	   leucopus	  au	  Québec	  sont	  liés	  aux	  
conditions	  hivernales.	  Un	  hiver	  doux	  et	  tardif	  suivi	  d’un	  printemps	  précoce,	  favorise	  l’expansion	  de	  la	  
souris	   vers	   le	   nord,	   qui	   s’avère	   également	   très	   habile	   à	   s’adapter	   à	   de	   nouvelles	   conditions	  
climatiques.	   Selon	   ces	   résultats,	   la	   quasi	   totalité	   du	   territoire	   Québécois,	   avec	   pour	   exceptions	   les	  
régions	  montagneuses,	   serait	   apte	   à	   héberger	  P.	   leucopus	   d’ici	   2050	   (Fig.	   5).	   Ce	   volet	   nous	   a	   ainsi	  
permis	  de	  faire	  le	  lien	  entre	  les	  changements	  des	  conditions	  climatiques	  et	  l’expansion	  de	  la	  souris	  a	  
pattes	  blanches	  au	  Québec.	  
	  

	  
	  

Figure	   5.	  Modèle	   de	   distribution	   de	   la	   souris	   à	   pattes	   blanche	   P.	   leucopus	   au	   Québec;	   A	  :	  
distribution	   historique	   prédite,	   B:	   distribution	   projetée	   à	   l’horizon	   2050	   pour	   le	   scenarios	  
d’émission	  de	  gaz	  à	  effet	  de	  serre	  A2.	  D’après	  Roy-‐Dufresne	  et	  al.	  manuscrit	  en	  préparation.	  
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Objectif	   3.1:	   Structure	   génétique	   des	   populations	   de	   P.	   leucopus	   en	   milieu	   fragmenté.	   Pour	   ce	  
projet,	   onze	   sites	  ont	  été	   visités	  dont	  quatre	  montagnes	  de	   la	  Montérégie,	   quatre	   fragments	   situés	  
à	  la	   base	   de	   chaque	  montagne,	   et	   trois	   fragments	   isolés	   situés	   entre	   les	  montagnes.	   Au	   total,	   367	  
souris	  ont	  été	  récoltées	  et	  une	  analyse	  de	  la	  structure	  génétique	  de	  ces	  populations	  a	  été	  complétée.	  
Cette	  étude	  a	  démontré	  que	  la	  distance	  entre	  les	  fragments	  explique	  peu	  la	  variabilité	  génétique	  des	  
souris.	  Une	  évaluation	  de	  l’effet	  de	  barrières	  potentielles	  à	  la	  dispersion	  a	  permis	  de	  déterminer	  que	  
les	   champs	   agricoles	   ne	   représentent	   pas	   un	   obstacle	   pour	   le	   flux	   génétique	   des	   populations.	   Les	  
autoroutes	   le	   ralentissent	   sans	   toutefois	   constituer	   une	   barrière	   absolue.	   Finalement,	   les	   rivières,	  
représentent	  un	  important	  obstacle	  à	  la	  dispersion	  (Fig	  6).	  Ce	  volet	  nous	  a	  ainsi	  permis	  d’identifier	  les	  
barrières	  potentielles	  à	  la	  dispersion	  de	  P.	  leucopus	  à	  l’échelle	  du	  paysage.	  
	  

	  
	  	  

Figure	   6.	   Localisation	   des	   sites	   d’échantillonnage	   de	   la	   souris	   à	   pattes	   blanches	   en	  
Montérégie.	  Ces	   sites	   comprennent	  quatre	  collines	  Montérégiennes	   (H	  :	  Mont	  Saint-‐Bruno,	  
K	  :	   Mont	   Saint-‐Hilaire,	   G	  :	   Mont	   Rougemont	   et	   J	  :	   Mont	   Yamaska)	   et	   sept	   fragments	  
forestiers	   de	   plus	   petite	   taille	   	   (A-‐F	   et	   I).	  Une	   analyse	   de	   redondance	   sur	   les	   fréquences	  
d’allèles	  a	  permis	  de	  détecter	  des	  barrières	   limitant	   le	   flux	  génétique	  entre	   les	  populations	  
échantillonnées	  :	   rivière	  Richelieu	   (p	  =	  0.04),	   autoroute	  116	   (p	  =	  0.02),	   autoroute	  112	   (p	  =	  
0.03)	  et	  rivière	  Yamaska	  (p	  =	  0.01).	  Les	  liens	  connectent	  les	  sites	  selon	  la	  distance	  génétique	  
(Fst)	  entre	  ces	  sites.	  	  d’après	  Rogic	  et	  al.	  2013.	  
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Objectif	   3.2:	   Effet	   de	   la	   structure	   du	   paysage	   et	   de	   la	   fragmentation	   sur	   la	   distribution	   de	   P.	  
leucopus.	   Ce	   volet	   vise	   à	   modéliser	   de	   façon	   exhaustive	   les	   effets	   combinés	   de	   l’habitat	   et	   de	   la	  
matrice	  entre	  ces	  habitats	  favorables	  sur	  la	  dispersion	  des	  individus	  de	  P.	  leucopus.	  Ces	  modèles	  ont	  
été	   validés	   avec	   les	   résultats	   de	   l’étude	   de	   la	   structure	   génétique	   des	   onze	   populations	   en	  
Montérégie.	  Nous	  avons	  	  démontré	  un	  lien	  entre	  la	  différentiation	  génétique	  et	  certaines	  variables	  de	  
l’habitat	   telles	   que	   les	   communautés	   d’arbres,	   la	   couche	   arbustive	   et	   l’épaisseur	   de	   la	   litière.	   Une	  
étude	   plus	   approfondie	   des	   barrières	   possibles	   de	   dispersion	   est	   venue	   confirmer	   les	   résultats	  
obtenus	  dans	  le	  volet	  précédent	  et	  ont	  aussi	  démontré	  que	  les	  milieux	  urbains	  constituent	  également	  
une	   barrière	   importante	   pour	   la	   dispersion	   de	  P.	   leucopus.	   Le	  milieu	   forestier	   constitue	   l’habitat	   le	  
plus	   favorable	  pour	  P.	   leucopus,	   tandis	  que	   la	  résistance	  du	  milieu	  agricole	  est	   intermédiaire	   (Fig	  7).	  
Dans	   ce	   volet,	   nous	   avons	   pu	   ainsi	   mieux	   identifier	   les	   variables	   de	   l’habitat	   favorables	   à	  
l’établissement	   de	   la	   souris	   à	   pattes	   blanches,	   tout	   en	   quantifiant	   l’effet	   de	   la	   fragmentation	   de	  
l’habitat	  sur	  la	  dispersion	  de	  cette	  espèce	  à	  l’échelle	  du	  paysage.	  
	  
	  
	  

	  
	  
	  
Figure	   7.	   Panneau	   de	   gauche	  :	   carte	   d’utilisation	   des	   sols	   en	   Montérégie	   comprenant	   cinq	   classes	   d’habitat	  
(forêt,	  milieu	   agricole,	   verger,	   route,	  milieu	   urbain,	   rivière;	   données	   SIEF).	   Les	   points	   indiquent	   la	   position	   des	  
onze	   sites	   d’échantillonnage	   pour	   notre	   projet.	   Panneau	   de	   droite	  :	  modélisation	   de	   la	   résistance	   de	   l’habitat	  
pour	   la	  souris	  à	  pattes	  blanches	  dans	  cette	  même	  région.	  L’habitat	   le	  plus	   favorable	   (le	  moins	  résistant)	  est	   le	  
milieu	  forestier	  (en	  vert	  foncé);	  le	  milieu	  agricole	  (en	  vert	  clair)	  a	  une	  résistance	  moindre,	  suivi	  par	  les	  vergers,	  les	  
routes	   et	   les	   rivières	   (en	   jaune),	   tandis	   que	   le	   milieu	   urbain	   (en	   rouge)	   a	   une	   résistance	   maximum.	   D’après	  
Marrotte	  et	  al.	  manuscrit	  en	  préparation.	  
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Objectif	   4:	   Relations	   entre	   la	   diversité	   des	   micromammifères,	   la	   prévalence	   de	   B.	  
burgdorferi	   chez	   les	   hôte,	   l’abondance	   et	   la	   distribution	   des	   tiques.	   Au	   total,	   753	   mammifères	  
appartenant	   à	   sept	   espèces	   (ou	   genre	   pour	   Sorex	   sp.)	   ont	   été	   capturés	   durant	   les	   années	   2011	   et	  
2012.	  L’espèce	  la	  plus	  capturée	  est	  P.	  leucopus	  (capturés	  sur	  29	  sites),	  suivi	  de	  M.	  gapperi	  (15	  sites)	  et	  
de	  P.	  maniculatus	  (20	  sites).	  

	  
Un	  total	  de	  1335	  tiques	  de	  sept	  espèces	  a	  été	  récolté	  sur	  37	  sites	  visités	  en	  2011	  et	  un	  total	  de	  

412	  tiques	  sur	  10	  sites	  revisités	  en	  2012.	  Une	  vaste	  majorité	  de	  ces	  tiques	  appartenaient	  à	  l’espèce	  I.	  
scapularis	  (n=1557)	  et	  étaient	  des	  larves	  (1209	  individus).	  Les	  tiques	  étaient	  absentes	  de	  cinq	  sites	  sur	  
les	  37	  visités,	  et	  une	  population	  établie	  de	  tique	  (catégorie	  1	  d’abondance)	  a	  été	  décelée	  dans	  5	  autres	  
sites.	  Nous	  avons	  observé	  un	  effet	  positif	  de	  la	  diversité	  des	  mammifères	  sur	  l’abondance	  des	  tiques	  
dans	   la	   végétation	   (p<0.001)	   et	   sur	   l’abondance	   des	   tiques	   trouvés	   sur	   les	   petits	   mammifères	  
(p<0.001).	  Par	  ailleurs	  les	  tiques	  étaient	  plus	  souvent	  trouvées	  sur	  les	  individus	  de	  P.	  leucopus	  (Fig	  8).	  

Figure	   8.	   Préférence	   d’hôte	   pour	   les	   tiques	   I.	   scapularis	  :	   les	  
individus	  de	  P.	  leucopus	  avaient	  la	  plus	  grande	  charge	  de	  tiques	  
dans	  nos	  échantillons.	  

	  	  	  	  
Sept	  mammifères	  sur	  les	  515	  examinés	  (2011)	  étaient	  positifs	  à	  B.	  burgdorferi.	  Parmi	  eux,	  six	  

étaient	  des	  P.	   leucopus	  et	  un	  P.	  maniculatus.	  Parmi	   les	  six	  P.	   leucopus	   infectés,	  quatre	  portaient	  des	  
tiques,	  toutes	  au	  stade	  larvaire	  (respectivement	  1,	  1,	  2	  et	  3	  larves).	  L’individu	  de	  P.	  maniculatus	  portait	  
14	   larves	   de	   tiques.	   Seules	   une	   de	   ces	   larves	   était	   positive	   à	   B.	   burgdoferi	   sur	   un	   individu	   de	   P.	  
leucopus.	  Sur	   les	  475	  échantillons	  de	  tiques	  prélevés	  dans	   la	  végétation	  en	  2011	  et	  testés	  (les	   larves	  
n’ont	  pas	  été	  testées),	  61	  étaient	  positifs	  à	  B.	  burgdorferi.	  Sur	   les	  104	  tiques	  récoltées	  sur	   les	  petits	  
mammifères	  en	  2011,	  2	  étaient	  positives.	  Ces	  deux	  tiques	  au	  stade	  larvaire	  ont	  été	  récoltées	  sur	  deux	  
individus	  de	  P.	  leucopus.	  La	  prévalence	  de	  B.	  burgdorferi	  étant	  faible	  dans	  nos	  échantillons	  (1.4%	  pour	  
les	   mammifères	   et	   13%	   pour	   les	   tiques),	   nous	   n’avons	   pu	   effectuer	   que	   des	   tests	   préliminaires.	  
Cependant,	   nos	   travaux	   montrent	   l’existence	   d’un	   lien	   positif	   entre	   la	   densité	   des	   tiques	   et	   la	  
prévalence	   de	   B.	   burgdorferi	   (Fig.	   9).	   Sur	   les	   dix	   sites	   où	   nous	   avons	   détecté	   B.	   burgdorferi,	   cinq	  
appartenaient	   à	   la	   catégorie	   1	   d’abondance	   de	   tiques	   (population	   établie	   de	   tique	  :	   plus	   de	   six	  
individus	   récoltés,	   à	   tous	   les	   stades	   de	   développement).	   	   Par	   ailleurs,	   tous	   les	   sites	   où	   nous	   avons	  
détectés	  B.	  burgdorferi	  étaient	  situés	  à	  l’intérieur	  de	  la	  zone	  de	  distribution	  de	  P.	  leucopus	  (Fig.	  9).	  
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Figure	  9.	  Relations	  spatiales	  entre	  l’abondance	  des	  tiques	  (en	  orange),	  la	  présence	  de	  B.	  burgdorferi	  (triangles	  
rouges)	  et	  l’aire	  de	  répartition	  de	  P.	  leucopus	  (en	  violet).	  B.	  burgdorferi	  a	  été	  décelée	  uniquement	  à	  l’intérieur	  de	  
cette	  zone	  de	  répartition.	  
 

Dans	  ce	  dernier	  volet,	  nous	  avons	  donc	  détecté	  l’influence	  de	  la	  diversité	  des	  mammifères	  sur	  la	  
densité	  de	  tiques	  I.	  scapularis,	  ainsi	  qu’un	  recouvrement	  des	  zones	  de	  distribution	  de	  P.	  leucopus,	  de	  I.	  
scapularis	   et	  de	  B.	  burgdorferi.	  Ces	   résultats	  préliminaires	   confirment	  ainsi	  notre	  hypothèse	   sur	   le	  
rôle	  clef	  joué	  par	  P.	  leucopus	  dans	  l’émergence	  de	  la	  maladie	  de	  Lyme	  dans	  notre	  région	  d’étude.	  
	  
	  

6. Conclusion et recommandations 
Pour	  finir,	  nos	  travaux	  nous	  ont	  permis	  d’émettre	  les	  conclusions	  suivantes	  pour	  notre	  région	  d’étude:	  
	  

1. Le	  réchauffement	  climatique	  favorise	  l’expansion	  vers	  le	  nord	  de	  la	  souris	  à	  pattes	  blanches,	  
2. Des	   marqueurs	   moléculaires	   de	   l’ADN	   mitochondrial	   contiennent	   la	   signature	   de	   ce	  

phénomène	  récent	  d’expansion	  vers	  le	  nord,	  
3. L’existence	   d’un	   lien	   entre	   la	   présence	   de	   la	   souris	   à	   pattes	   blanches	   et	   l’abondance	   des	  

tiques,	  
4. L’existence	  d’un	   lien	  entre	   la	  présence	  de	   la	   souris	   à	  pattes	  blanches	  et	   la	  prévalence	  de	   la	  

maladie	  de	  Lyme,	  
5. Les	   barrières	   géographiques	   physiques	   telles	   les	   routes	   ou	   les	   rivières	   limitent,	   mais	  

n’empêchent	  pas	  la	  dispersion	  de	  la	  souris	  à	  pattes	  blanches,	  
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6. Les	   habitats	   modifiés	   par	   l’homme	   tels	   les	   milieux	   urbains,	   constituent	   un	   milieu	   moins	  
favorable	   à	   la	   dispersion	   de	   la	   souris.	   Le	  milieu	   agricole	   affecte	   le	  mouvement	   de	   la	   souris	  
dans	  une	  bien	  moindre	  mesure,	  

7. Les	   forêts	  et	   lisières	  de	   forêt	   sont	   l’habitat	   le	  plus	   favorable	  à	   l’établissement	  de	   la	   souris	  à	  
pattes	  blanches,	  et	  constituent	  donc	  les	  milieux	  à	  plus	  haut	  risque	  pour	  la	  maladie	  de	  Lyme.	  
	  
	  

En	  conclusion,	  nous	  fournissons	  ici	  une	  carte	  de	  risque	  de	  la	  présence	  de	  B.	  burgdorferi	  dans	  notre	  zone	  
d’étude	  (Fig.	  11).	  Cette	  carte	  est	  le	  fruit	  de	  travaux	  de	  modélisation	  complétés	  au	  cours	  du	  printemps	  
et	  été	  2013.	  Le	  modèle	  pour	  établir	  le	  risque	  de	  présence	  de	  B.	  burgdorferi	  	  à	  un	  site	  prend	  en	  compte	  :	  
	  

1. la	  probabilité	  de	  présence	  de	  la	  souris	  à	  pattes	  blanches	  telle	  que	  prédite	  par	  notre	  modèle	  de	  
niche	  (Fig.	  10A),	  

2. la	  qualité	  de	  l’habitat	  pour	  la	  souris	  à	  pattes	  blanches—cet	  index	  a	  été	  établi	  en	  corrélant	  nos	  
mesures	  d’habitat	  effectuées	  sur	  le	  terrain	  avec	  l’abondance	  de	  la	  souris	  (Fig.	  10B),	  

3. un	   index	   de	   connectivité	   de	   l’habitat	   qui	   tient	   compte	   du	   degré	   d’isolement	   des	   fragments	  
forestiers	   ainsi	   que	   du	   type	   d’habitat	   trouve	   dans	   la	  matrice	   autour	   de	   ces	   fragments	   (Fig.	  
10C),	  

4. la	   probabilité	   de	   présence	   de	   la	   tique	   I.	   scapularis	   à	   un	   site,	   en	   reprenant	   simplement	   le	  
modèle	  de	  Ogden	  et	  al	  (2008)	  qui	  lie	  l’abondance	  de	  la	  tique	  à	  la	  température	  (Fig.	  10D).	  

	  
Figure	  10.	   Les	   différentes	   couches	   utilisées	   pour	  modéliser	   la	   probabilité	   de	   présence	   de	  B.	   burgdorferi	  dans	  
notre	   zone	  d’étude	  ;	  A	  :	  modèle	   climatique	  de	  niche	  de	   la	   souris	   à	   pattes	   blanches	   (la	   probabilité	   de	  présence	  
varie	  de	  0	  en	  vert	  foncé	  à	  1	  en	  rouge)	  ;	  B	  :	  index	  de	  qualité	  de	  l’habitat	  pour	  la	  souris	  à	  pattes	  blanches	  (les	  zones	  
en	   vert	   pâle	   sont	   des	   zones	   agricoles	   et	   les	   zones	   en	   vert	   foncé	   sont	   des	   forêts)	  ;	  C	  :	   degré	  de	   connectivité	   de	  
l’habitat	  variant	  du	   rouge	   (isolé)	  au	  vert	   foncé	   (connecté)	  ;	  D	  :	  probabilité	  de	  présence	  de	   la	   tique	   I.	   scapularis	  
selon	  le	  modèle	  de	  Ogden	  et	  al.	  (2008).	  

A" B"

C" D"
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Tous	  les	  paramètres	  	  de	  notre	  modèle	  sont	  des	  prédicteurs	  robustes	  (relations	  statistiquement	  
significatives)	  de	  la	  probabilité	  de	  présence	  de	  la	  souris	  à	  un	  site	  (climat	  Fig.	  10A,	  habitat	  Fig.	  10B	  et	  
connectivité	   Fig.	   10C)	   et	   de	   la	  probabilité	  de	  présence	  de	   la	   tique	   (climat,	   Fig.	   10D)	  à	   ce	   site.	   Etant	  
donné	  que	  nous	  avons	  montré	  avec	  nos	  données	  de	  terrain	  que	  la	  présence	  de	  B.	  burdorferi	  est	  elle-‐
même	  dépendante	  de	  la	  présence	  conjointe	  de	  la	  souris	  et	  de	  la	  tique	  (Fig.	  9),	  l’étape	  suivante	  a	  donc	  
consisté	  à	  combiner	  les	  différents	  paramètres	  (couches)	  de	  notre	  modèle	  pour	  produire	  une	  carte	  de	  
risque	  de	  présence	  de	  B.	  burgdorferi	  (Figure	  11).	  Deux	  points	  notables	  sont	  apparents	  a	  l’examen	  de	  
cette	  carte	  :	  

	  
1. Nous	   sommes	   capables	   de	   capturer	   des	   petites	   variations	   locale	   du	   risque	   et	   de	  

prédire	  la	  présence	  de	  B.	  burgdorferi	   	  à	  des	  sites	  qui	  sont	  en	  dehors	  de	  la	  zone	  de	  
risque	   maximale	   (par	   ex.	   Drumondville	   au	   nord	   est	   de	   notre	   zone	   d’étude	   qui	  
correspond	  à	  la	  limite	  de	  distribution	  de	  la	  souris	  a	  pattes	  blanches	  à	  ce	  jour).	  
	  

2. Cette	  carte	  sera	  utile	  pour	  planifier	  des	  futures	  campagnes	  de	  surveillance,	  puisque	  
nous	  prévoyons	  des	   zones	  de	   risque	  élevé	  ou	  B.	  burgdorferi	  n’a	  pas	   été	  détectée	  
(par	  ex.	  le	  sud	  de	  l’ile	  de	  Montréal).	  

	  
Bien-‐entendu,	  compte-‐tenu	  du	  faible	  taux	  de	  prévalence	  de	  B.	  burgdorferi	  à	  ce	  jour	  dans	  notre	  

zone	  d’étude,	  nous	  considérons	  cette	  carte	  de	  risque	  comme	  étant	  encore	  préliminaire.	  Cependant,	  
nous	  avons	  testé	  la	  robustesse	  de	  nos	  modèles	  à	  chaque	  étape	  de	  la	  modélisation,	  et	  la	  carte	  livrée	  ici	  
dans	   ce	   rapport	   représente	  donc	  un	  produit	   final	   optimal	   compte-‐tenu	  des	   données	   empiriques	   de	  
terrain	  à	  notre	  disposition.	  

	  
	  

	  
Figure	  11.	  Carte	  de	  risque	  de	  présence	  de	  B.	  burgdorferi	  dans	  notre	  zone	  d’étude.	  Le	  risque	  a	  été	  modélisé	  
en	   fonction	   de	   variables	   climatiques	   et	   de	   l’habitat	   qui	   prédisent	   la	   présence	   de	   la	   souris	   à	   pattes	  
blanches	  et	  de	  la	  tique	  à	  pattes	  noires.	  Nos	  sites	  d’études	  sont	  indiques	  sur	  la	  carte	  en	  noir	  lorsque	  B.	  
burgdorferi	  n’y	  a	  pas	  été	  détecté	  et	  en	  noir	  et	  blanc	  lorsque	  B.	  burgdorferi	  y	  a	  été	  détecté.	  
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Pour	   conclure,	   nous	   souhaitons	   émettre	   des	   recommandations,	   en	   particulier	   pour	   les	  
stratégies	  de	  surveillance	  de	  l’émergence	  de	  la	  maladie	  au	  Québec.	  Compte-‐tenu	  de	  nos	  résultats	  et	  
du	   contexte	   particulier	   de	   l’émergence	   rapide	   de	   la	  maladie	   de	   Lyme	   dans	   notre	   région	   d’étude,	   il	  
nous	  apparait	  crucial	  de	  continuer	  l’échantillonnage	  et	  l’analyse	  afin	  d’améliorer	  la	  robustesse	  de	  nos	  
conclusions,	  mais	  surtout	  de	  continuer	  à	  observer	  le	  mécanisme	  d’émergence	  au	  cours	  des	  prochaines	  
années.	  Ces	  observations	  permettront	  de	  valider	  nos	  résultats	  préliminaires.	  	  

	  
En	   particulier,	   nous	   recommandons	   de	   poursuivre	   l’échantillonnage	   des	   tiques	   et	   petits	  

mammifères	  en	  utilisant	  notre	  carte	  de	  risque	  pour	  établir	  les	  sites	  :	  
	  

-‐ sites	  dans	  notre	  zone	  d’étude	  présentant	  des	  taux	  de	  risque	  faibles	  ou	  élevés	  mais	  qui	  n’ont	  
pas	  encore	  été	  échantillonnés	  a	  ce	  jour	  

-‐ sites	  présentant	  un	  risque	  élevé	  et	  déjà	  échantillonnés	  mais	  où	  nous	  n’avons	  pas	  détecté	  B.	  
burgdorferi	  («	  faux	  négatifs	  »)	  

-‐ sites	  situés	  en	  dehors	  de	  notre	  zone	  d’étude	  pour	  permettre	  d’extrapoler	  notre	  modèle	  à	  une	  
région	  plus	  large	  de	  la	  province,	  en	  particulier	  le	  long	  du	  fleuve	  Saint-‐Laurent	  (où	  la	  présence	  
de	  la	  souris	  est	  plus	  probable	  selon	  notre	  modèle	  de	  niche)	  	  
	  
Il	   apparait	   ainsi	   évident	   qu’un	   maintient	   des	   activités	   de	   recherche	   sur	   l’émergence	   de	   la	  

maladie	   de	   Lyme	   dans	   la	   région	   est	   nécessaire	   pour	   mieux	   caractériser	   le	   mécanisme	   et	   cadre	  
temporel	   de	   cette	   émergence,	   et	   ainsi	   aider	   à	   formuler	   des	   recommandations	   précises	   pour	   nos	  
usagers.	  
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