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Laboratoire d’accueil : Unité d’Ecologie des Systèmes Vectoriels, Institut Pasteur, Paris. 
Janvier 2002-Octobre 2002 : Contrat post-doctoral  
Unité d’Ecologie des Systèmes Vectoriels de l’Institut Pasteur Paris sur le thème « Développement de 
marqueurs AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) en génétique des populations ». 
Octobre 2002 -Septembre 2003 : Contrat post-doctoral  
Unité de zoologie médicale, Institut Pasteur de Dakar, Sénégal : « Rôle d'Aedes aegypti dans 
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Novembre 2003-Octobre 2007 : Chargée de recherche 2ème classe INRA  
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Publications et communications 
 

Politique de publication : 

Les publications produites suivent les « bonnes pratiques de publication » élaborées par le conseil 
d’unité de l’UMR ASTRE. Celles-ci permettent de clarifier les règles de signature des publications et de 
reconnaître au mieux les contributions de chacun (agent de l’UMR et partenaires du sud et du nord) 
dans les productions scientifiques de l’unité. Les agents de l’UMR considèrent que la collecte de 
données fait partie intégrante de la création de contenu de même que la recherche de financement. 
Au sein du Collectif Vecteurs de l’UMR ASTRE, les étudiants en thèse sont systématiquement placés en 
premier auteur de leurs travaux de thèse. Les encadrants et directeurs de thèse, lorsque leur 
contribution au travail est jugée identique alternent selon les publications les places de second et 
derniers auteurs. 

En souligné, figurent les étudiants encadrés dans le cadre du travail. 

 

1. Articles dans des journaux à comité de lecture  

 

1. Huber, K., Mousson, L., Rodhain, F., Failloux, A.-B., 1999. Microsatellite sequences as markers for 
population genetic studies of the mosquito Aedes aegypti, the vector of dengue viruses. American 
Journal of Tropical Medicine and Hygiene 61, 1001-1003. 

2. Huber, K., Luu Le, L., Tran Huu, H., Nguyen Huu, C., Tran Khanh, T., Rodhain, F. et Failloux A.-B., 
2000. Aedes (Stegomyia) aegypti (Linné) 1762, le principal vecteur des virus de la dengue au Sud 
Vietnam : écologie, structure génétique, compétence vectorielle et résistance aux insecticides. 
Annales de la Société Entomologique de France 36, 109-120. 

3. Huber, K., Mousson, L., Rodhain, F., Failloux, A.-B., 2001. Isolation and variability of polymorphic 
microsatellite loci in Aedes aegypti, the vector of dengue viruses. Molecular Ecology Notes 1, 219-
222. 

4. Ton Nu Van Anh, Mousson, L., Huber, K., Le Viet Lo, Failloux, A.-B., 2001. Aedes aegypti (Linné, 
1762) and Aedes albopictus (Skuse, 1894) (Diptera : Culicidae) in dengue transmission in Nha Trang 
(South Vietnam) : preliminary results. Annales de la Société Entomologique de France 37, 473-479. 

5. Huber, K., Luu Le, L., Tran Huu, H., Tran Khanh, T., Rodhain, F., Failloux A.-B., 2002. Temporal 
genetic variation of Aedes aegypti populations in Ho Chi Minh City (Vietnam). Heredity 89, 7-14. 

6. Huber, K., Luu Le, L., Tran Huu, H., Ravel, S., Rodhain, F., Failloux, A.-B. 2002. Microsatellite markers 
for differentiating Aedes aegypti in Ho Chi Minh City (Viet Nam). Molecular Ecology 11, 1629-1635. 

7. Huber K., Luu Le L., Tran Huu H., Tran Khanh T., Rodhain F., A.-B. Failloux. 2002. Aedes aegypti, le 
vecteur des virus de la dengue : structure spatio-temporelle de la variabilité génétique. Bulletin de 
l’Académie Nationale de Médecine 7, 1237-1250. 

8. Huber, K., Luu Le, L., Tran Huu, H., Tran Khanh, T., Rodhain, F., Failloux, A.-B., 2003. Aedes aegypti 
in South Vietnam: ecology, genetic structure, vectorial competence and resistance to insecticides. 
Southeast Asian Journal of Tropical Medicine and Public Health 34, 81-86. 

9. David, J.P., Huber, K., Failloux, A.-B., Rey, D., Meyran, J.C., 2003. The role of environment in shaping 
the genetic diversity of the subalpine mosquito, Aedes rusticus (Diptera, Culicidae). Molecular 
Ecology 12, 1951-1961. 

10. Huber, K., Luu Le, L., Chantha, N., Failloux, A.-B. 2004. Human displacements shape Aedes aegypti 
gene flow in Southeast Asia. Acta Tropica 90, 23-29. 

11. Paupy, C., Orsoni, A., Mousson, L., Huber, K., 2004. Comparisons of amplified fragment length 
polymorphism (AFLP), microsatellite and isoenzyme markers: population genetics of Aedes aegypti 
(Diptera: Culicidae) from Phnom Penh (Cambodia). Journal of Medical Entomology 41, 664-671. 
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12. Paupy, C., Ngan Chantha, Huber, K., Lecoz, N., Reynes, J.-M., Rodhain, F., Failloux, A.-B., 2004. 
Influence of breeding sites features on genetic differentiation of Aedes aegypti populations 
analyzed on a local scale in Phnom Penh Municipality (Cambodia). American Journal of Tropical 
Medicine and Hygiene 71, 73-81. 

13. Huber, K., Chauve, C, Zenner, L. 2005. Detection of Histomonas meleagridis in turkeys cecal 
droppings by PCR amplification of the small subunit ribosomal DNA sequence. Veterinary 
Parasitology 131, 311-316. 

14. Huber, K., Reynaud, M.-C., Callait, M.-P., Zenner L., 2006. Histomonas meleagridis in turkeys: 
dissemination kinetics in host tissues after cloacal infection. Poultry Science 85, 1008-1014. 

15. Huber, K., Gouilloud, L., Zenner, L., 2007. Preliminary study: potential role of the lesser mealworm 
Alphitobius diaperinus (Coleoptera: Tenebrionidae) in the transmission of Histomonas meleagridis 
(Protozoa: Sarcomastigophora). Avian pathology 36, 279-282. 

16. Huber, K., Ba, Y., Dia, I., Mathiot, C., Sall, A.A., Diallo, M., 2008. Aedes aegypti in Senegal: genetic 
diversity and genetic structure of domestic and sylvatic populations. American Journal of Tropical 
Medicine and Hygiene 79, 218-229. 

17. Adakal, H., Meyer, D., Carasco-Lacombe, C., Pinarello, V., Allègre, F., Huber, K., Stachurski, F., 
Morand, S., Martinez, D., Lefrançois, T., Vachiery, N., Frutos, R., 2009. MLST scheme of Ehrlichia 
ruminantium: genomic stasis and recombination in strains from Burkina-Faso Infection, Genetics 
and Evolution 9, 1320-1328. 

18. Adakal, H., Gavotte, L., Stachurski, F., Konkobo, M., Henri, H., Zoungrana, S., Huber, K., Vachiery, 
N., Martinez, D., Morand, S., Frutos, R., 2010. Clonal origin of emerging populations of Ehrlichia 
ruminantium in Burkina Faso. Infection, Genetics and Evolution 10, 903-912. 

19. Huber, K., Zenner, L., Bicout, D. 2010. Modelling population dynamics and response to 
management options in the poultry red mite Dermanyssus gallinae (Acari: Dermanyssidae). 
Veterinary Parasitology 176, 65-73. 

20. Stachurski, F., Tortosa, P., Rahajarison, P., Jacquet, S., Yssouf, A., Huber, K., 2013. New data 
regarding distribution of cattle ticks in the south-western Indian Ocean Islands. Veterinary 
Research 44, 79. 

21. Jacquet, S., Garros, C., Lombaert, E., Walton, C., Restrepo, J., Allene, X., Baldet, T., Cetre-Sossah, C., 
Chaskopoulou, A., Delécolle, J. C., Desvars, A., Djerbal, M., Fall, M., Gardes, L., De Garine-
Wichatitsky, M., Goffredo, M., Gottlieb, Y., Gueye Fall, A., Kasina, A, Labuschagne, K., Lhor, Y., 
Lucientes, J., Martin, T., Mathieu, B., Miranda, M. A., Pages, M., Pereida Da Fonseca, I., Ramilo, D. 
W., Segard, A., Setier-Rio, M. L., Stachurski, F., Tabbabi, A., Talla Seck, M., Venter, G., Zimba, M., 
Balenghien, T., Guis, H., Chevillon, C., Bouyer, .J, Huber, K., 2015. Colonization of the 
Mediterranean Basin by the vector biting midge species Culicoides imicola: an old story. Molecular 
Ecology 24, 5707–5725. 

22. Jacquet, S., Huber, K., Pagès, N., Talavera, S., Burgin, L. E., Carpenter, S., Sanders, C., Dicko, A. H., 
Djerbal, M., Lhor, Y., Lucientes, J., Miranda, M. A., Pereira Da Fonseca, I., Ramilo, D. W., Setier-Rio, 
M. L., Bouyer, J., Chevillon, C., Balenghien, T., Guis, H., Garros, C. 2016. Range expansion of the 
Bluetongue vector, Culicoides imicola, in continental France likely due to rare wind-transport 
events. Scientific Reports 6, 27247 

23. Jacquet, S., Huber, K., Guis, H., Setier-Rio, M. L., Goffredo, M., Allene, X., Rakotoarivony, I., 
Chevillon, C., Bouyer, J., Baldet, T., Balenghien, T., Garros, C., 2016. Spatio-temporal genetic 
variation of the biting midge vector species Culicoides imicola (Ceratopogonidae) Kieffer in France. 
Parasite & Vectors 9, 141. 

24. Pagabeleguem, S., Ravel, S., Dicko, A.H., Vreysen, M.J.B., Parker, A., Takac, P., Huber, K., Sidibe, I., 
Gimonneau, G., Bouyer, J., 2016. Influence of temperature and relative humidity on survival and 
fecundity of three tsetse strains. Parasites & Vectors 9, 520. 

25. Cangi, N., Gordon, J.L., Bournez, L., Pinarello, V., Aprelon, R., Huber, K., Lefrancois, T., Neves, L., 
Meyer, D.F., Vachiery, N., 2016. Recombination is a major driving force of genetic diversity in the 
Anaplasmataceae Ehrlichia ruminantium. Frontiers in Cellular and Infection Microbiology 6, 111. 

26. Vial, L., Stachurski, F., Leblond, A., Huber, K., Vourc'h, G., Rene-Martellet, M., Desjardins, I., 
Balanca, G., Grosbois, V., Pradier, S., Gely, M., Appelgren, A., Estrada-Pena, A., 2016. Strong 
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evidence for the presence of the tick Hyalomma marginatum Koch, 1844 in southern continental 
France. Ticks and Tick-Borne Diseases 7, 1162-1167. 

27. Bakhoum, M.T., Labuschagne, K., Huber, K., Fall, M., Mathieu, B., Venter, G., Gardes, L., Baldet, T., 
Bouyer, J., Fall, A.G., Gimonneau, G., Garros, C., 2018. Phylogenetic relationships and molecular 
delimitation of Culicoides Latreille (Diptera: Ceratopogonidae) species in the Afrotropical region: 
interest for the subgenus Avaritia. Systematic Entomology 43, 355-371. 

28. Bakhoum, M.T., Sarr, M., Fall, A.G., Huber, K., Fall, M., Sembène, M., Seck, M.T., Labuschagne, K., 
Gardès, L., Ciss, M., Gimonneau, G., Bouyer, J., Baldet, T., Garros, C., 2018. DNA barcoding and 
molecular identification of field-collected Culicoides larvae in the Niayes area of Senegal. Parasites 
& Vectors 11, 615. 

29. Bourquia, M., Garros, C., Rakotoarivony, I., Gardes, L., Huber, K., Boukhari, I., Delecolle, J.C., Baldet, 
T., Mignotte, A., Lhor, Y., Khallaayoune, K., Balenghien, T., 2019. Update of the species checklist of 
Culicoides Latreille, 1809 biting midges (Diptera: Ceratopogonidae) of Morocco. Parasites & Vectors 
12, 459. 

30. Huber, K., Jacquet, S., Rivallan, R., Adakal, H., Vachiery, N., Risterucci, A.M., Chevillon, C., 2019. 
Low effective population sizes in Amblyomma variegatum, the tropical bont tick. Ticks and Tick-
Borne Diseases 10, 93-99. 

31. Bourquia, M., Garros, C., Rakotoarivony, I., Boukhari, I., Chakrani, M., Huber, K., Gardès, L., Wint, 
W., Baldet, T., Khallaayoune, K., 2020. Composition and seasonality of Culicoides in three host 
environments in Rabat region (Morocco). Revue d’élevage et de médecine vétérinaire des pays 
tropicaux 73, 37-46. 

32. Mignotte, A., Garros, C., Gardès, L., Balenghien, T., Duhayon, M., Rakotoarivony, I., Tabourin, L., 
Poujol, L., Mathieu, B., Ibañez-Justicia, A., Deniz, A., Cvetkovikj, A., Purse, B.V., Ramilo, D.W., 
Stougiou, D., Werner, D., Pudar, D., Petrić, D., Veronesi, E., Jacobs, F., Kampen, H., Pereira da 
Fonseca, I., Lucientes, J., Navarro, J., de la Puente, J.M., Stefanovska, J., Searle, K.R., Khallaayoune, 
K., Culverwell, C.L., Larska, M., Bourquia, M., Goffredo, M., Bisia, M., England, M., Robin, M., 
Quaglia, M., Miranda-Chueca, M.Á., Bødker, R., Estrada-Peña, R., Carpenter, S., Tchakarova, S., 
Boutsini, S., Sviland, S., Schäfer, S.M., Ozoliņa, Z., Segliņa, Z., Vatansever, Z., Huber, K., 2020. The 
tree that hides the forest: cryptic diversity and phylogenetic relationships in the Palaearctic vector 
Obsoletus/Scoticus Complex (Diptera: Ceratopogonidae) at the European level. Parasites & Vectors 
13, 265. 

33. Mignotte, A., Garros, C., Dellicour, S., Jacquot, M., Gilbert, M., Gardès, L., Balenghien, T., Duhayon, 
M., Rakotoarivony, I., de Wavrechin, M., Huber, K., 2021. High dispersal capacity of Culicoides 
obsoletus (Diptera: Ceratopogonidae), vector of bluetongue and Schmallenberg viruses, revealed 
by landscape genetic analyses. Parasites & Vectors 14, 93. 

 

 

 

Figure 1 Nombre de publications et nombre de citations par année 

 

 



11 
Mémoire pour l’Habilitation à Diriger des Recherches - Karine Huber 

Tableau 1 : Liste des journaux scientifiques et nombre de publications (Facteurs d’impact d’après 
https://jcr.clarivate.com/jcr/home) 

 

Nom du journal Facteur 
d’impact 
sur 5 ans 
(données 
2020) 

Nombre de 
publications 

Nombre de 
publications en 
premier ou 
dernier auteur 

American Journal of Tropical 
Medicine and Hygiene 

2.799 3 2 

Annales de la Société 
Entomologique de France 

1.040 2 1 

Molecular Ecology Notes 2.551  1 1 

Heredity 4.553 1 1 

Molecular Ecology 6.801 3 2 

Bulletin de l’Académie 
Nationale de Médecine 

0.149 1 1 

Southeast Asian Journal of 
Tropical Medicine and Public 
Health 

0.558 1 1 

Acta Tropica 3.002 1 1 

Journal of Medical Entomology 2.426 1 1 

Veterinary Parasitology 2.951 2 2 

Poultry Science 3.679 1 1 

Avian pathology 3.237 1 1 

Infection, Genetics and 
Evolution 

3.188 2  

Veterinary Research 4.106 1 1 

Scientific Reports 5.133 1  

Parasites & Vectors 3.959 6 2 

Frontiers in Cellular and 
Infection Microbiology 

5.882 1  

Ticks and Tick-Borne Diseases 3.693 2 1 

Systematic Entomology 3.727 1  

Revue d’élevage et de 
médecine vétérinaire des pays 
tropicaux 

 1  

Total  33 19 
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2. Chapitres d'ouvrages 
 

Huber K., Chevillon C. (2016). Les tiques invasives. In : Tiques et maladies à tiques - Biologie, écologie 
évolutive, épidémiologie. Editions de l’IRD, https://hal.inrae.fr/hal-02799818 

Bonnet S., Huber K., Joncour G., René-Martellet M., Stachurski F., Zenner L. (2016). Biologie des tiques. 
In : Tiques et maladies à tiques - Biologie, écologie évolutive, épidémiologie. (1ère édition), 338 p., IRD 
Editions, https://hal.inrae.fr/hal-02796480 

 

3. Publications dans d’autres ouvrages 
 

Huber K., L. Mousson, F. Rodhain and A.-B. Failloux. 1998. Microsatellite markers for genetic 
population studies in Aedes aegypti, the mosquito vector of dengue viruses. Acta Parasitologica 
Portuguesa 5 : 50. 

Failloux A.-B., L. Mousson, M. Vazeille-Falcoz, K. Huber, F. Rodhain. 1999. Screening microsatellite 
markers from a size-selected Aedes aegypti genomic library. Arthropod Borne Virus Information 
Exchange (CDC, Fort Collins), 4p. 

Huber K., L. Mousson, F. Rodhain, A.-B. Failloux. 1999. Les microsatellites chez Aedes (Stegomyia) 
aegypti (Linné) 1762, le moustique vecteur des virus de la dengue. Bulletin de la Société de Pathologie 
Exotique 92 : 283-284. 

Zenner L., K. Huber, C. Chauve. 2004. Nouveaux éléments pronostiques et diagnostiques sur 
l’histomonose de la dinde. Rencontres InterProfessionnelles de Pathologie Aviaire 2004 : 94-98. 

Huber K., Reynaud M.-C., Chauve C, Zenner L. Détection d’Histomonas meleagridis par PCR, un nouvel 
outil de diagnostic et de suivi épidémiologique : application dans l’étude de la dissémination du 
parasite chez la dinde. Sixièmes Journées de la Recherche Avicole, St-Malo, 30 et 31 mars 2005 : 403-
407. 

Huber K., Gouilloud L., Chauve C. 2005. Alphitobius diaperinus, le petit ténébrion et son implication 
dans la transmission de pathogènes chez la volaille. Bulletin des GTV 31 : 17-21. 

 

4. Communications orales et posters 
 

4.1. Communications orales 
 

Huber K., Luu Le L., Tran Huu H., Tran Khanh T., Rodhain F., Failloux A.-B.. Aedes aegypti, le vecteur 

des virus de la dengue : structure spatio-temporelle de la variabilité génétique. Académie Nationale 

de Médecine, Paris, France, séance du 8 octobre 2002. 

Huber K., Reynaud M.C., Chauve C., Zenner L. Cycle parasitaire d’Histomonas meleagridis : étude de la 

cinétique d’infection de la dinde par le parasite. Congrès de la Société Française de Parasitologie, 

Besançon, France, 25-26 mai 2005. 

Huber K., Belli P., Reynaud M.-C, Zenner L. Infection with Histomonas meleagridis in turkeys: 

dissemination kinetics in tissues related to pathology. International Workshop on Protozoa Orally 

Transmitted in Public and Animal Health, INRA Research Center, Tours Nouzilly, France, 14-15 

décembre 2006. 
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Huber K., Jacquet S., Stachurski F., Vachiery N., Aprelon R, Martinez D. Amblyomma variegatum, cas 

d’une tique colonisatrice : phylogéographie au niveau mondial et structuration dans un territoire 

colonisé, Madagascar. Colloque conjoint parasitologie – célébration Vet 11 « Circulation des zoonoses 

et des parasitoses dans l’océan Indien », Antananarivo, Madagascar, 9-11 novembre 2011. 

Garros C., Jacquet S., Huber K., Guichard S., Guis H., Setier-Rio M.L., Delécolle J.C., Balenghien T. 

Culicoides imicola, a recent invader in the Mediterranean Basin? Xth European Congress of 

Entomology, York, Royaume-Uni, 3-8 août 2014. 

Cangi N., Bournez L., Huber K., Pinarello V., Aprelon R., Lefrançois T., Neves L., Vachiery N. Genetic 

characterization of Ehrlichia ruminantium strains in the ticks Amblyomma hebraeum and A. variegatum 

from Mozambique by MSLT and MLVA. VIII International Conference on Ticks and Tick-borne 

Pathogens (TTP-8), Cape Town, Afrique du Sud, 24-29 août 2014. 

Jacquet S., Huber K., Bouyer J., Chevillon C., Garros C. 2014. Culicoides imicola, a recent invader in the 

Mediterranean Basin? European Congress of Entomology, York, Royaume-Uni, 3-8 août 2014. 

Jacquet S., Huber K., Bouyer J., Chevillon C., Balenghien T, Garros C. Phylogeogaphy of Culicoides 

imicola (Diptera: Ceratopogonidae), biting midge vector species of Orbivirus: expansion and 

colonization? 19th European SOVE Conference, Thessalonique, Grèce, 13-17 octobre 2014. 

Huber K., Vachiery N., Adakal H., Cangi N., Gordon J., Haddad N., das Neves L., Stachurski F. Vector-

pathogen association: lack of congruence of phylogeographical pattern of the vector tick Amblyomma 

variegatum (Acari: Ixodidae) and of the Ricketssiales Ehrlichia ruminantium? 19th European SOVE 

Conference, Thessalonique, Grèce, 13-17 octobre 2014. 

Jacquet S., Huber K., Bouyer J., Chevillon C., Balenghien T., Garros C. Phylogeogaphy of Culicoides 

imicola (Diptera: Ceratopogonidae), biting midge vector species of Orbivirus: expansion and 

colonization? 4ème Conférence internationale « Bluetongue and related Orbiviruses », Rome, Italie, 4-

7 novembre 2014. 

Jacquet S., Huber K., Bouyer J., Chevillon C., Balenghien T., Garros C. Phylogeogaphy of Culicoides 

imicola (Diptera: Ceratopogonidae), biting midge vector species of Orbivirus: expansion and 

colonization? 12ème Conférence international « Epidémiologie moléculaire et génétique évolutive des 

maladies infectieuses », Bangkok, Thaïlande, 11-13 décembre 2014. 

Chalvet-Monfray K., Cat J., Agoulon A., Boué F., Cebe N., Huard F., Huber K., Hoch T., Moinet M, 

Moutailler S., Stachurski F., Vayssier-Taussat M., Verheyden H., Vourc'H G, Cosson J-F. Projets CCEID-

CLIMATICK Bilan de 5 ans de suivi des collectes de tiques et données météo. Réunion annuelle du 

groupe "Tiques et Maladies à Tiques" (TMT) du Réseau Ecologie des Interactions Durables (REID), 

Villeurbanne, France, 26 mars 2015. 

Huber K., Lefrancois T., Cardinale E., Esnault O., Hue T., Pannequin M, Stachurski F. Impacts majeurs 

des tiques en santé animale en Outre-mer. Journée thématique Tiques et maladies à tiques : impacts 

en santé humaine et vétérinaire, Maison-Alfort, France, 20 mai 2015.  

Chalvet-Monfray K., Cat J., Agoulon A., Boué F., Cebe N., Huard F., Huber K., Hoch T., Moinet M., 

Moutailler S., Stachurski F., Vayssier-Taussat M., Verheyden H., Vourc'H G., Cosson J.-F. Projet CC-EID : 

un projet pour relier météo et activité des tiques du Métaprogramme de l’INRA ACCAF. Journée tique 

du CNEV, Maison-Alfort, 20 mai 2015. 

Plantard O., Agoulon A., Barker S., Berggoetz M., Bernard J., Bouattour A., Durand A., Heylen D., Huber 

K., Malard M-A., Mccoy K., Noureddine R., Opara M., Stachurski F., Rispe C. Molecular phylogeny of 
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Ixodidae based on 5 mitochondrial and nuclear genes with a focus on the Ixodes genus. Conference on 

neglected vectors and vector-born diseases (EURNEGVEC), Saragosse, Espagne, 24-26 mai 2016. 

Vernick K. D., Veronesi E., Bellini R., Huber K., Zgomba M. The Infravec2 Horizon 2020 project: Research 

infrastructures for the control of vector-borne diseases. 7th International SOVE Congress, Palma de 

Majorque, Iles Baléares, Espagne, 1er-7 octobre 2017.  

Huber K., Jacquet J., Gardes L., Mignotte A., Balenghien T., Bouyer J., Garros C.(2017-10-01). Where do 

they come from? Where do they go? Population genetics studies on Culicoides biting midges. 7th 

International SOVE Congress, Palma de Majorque, Iles Baléares, Espagne, 1er-7 octobre 2017. 

Baldet T., Chandre F., Deme I., Eychenne M., Grucker K., Huber K., Lagneau C., Lefrancois T., Ravel S., 

Scheid B., Setier-Rio M.-L., Simard F., Solano P., Trevennec O., Volkoff A.-N. Vectopole Sud, a french 

network of platforms for research in medical, veterinary and agricultural entomology. 21th European 

Society for Vector Ecology Conference (E-SOVE), Palerme, Italie, 22-26 octobre 2018. 

Vial L., Huber K., Appelgren A., Calloix C., Andary C., Grosbois V., Lancelot R., Stachurski F. Update in 

the geographical distribution of the invasive tick Hyalomma marginatum in south of France; first 

attempts to identify factors favoring its establishment. 21th European Society for Vector Ecology 

Conference (E-SOVE), Palerme, Italie, 22-26 octobre 2018. 

Vial L., Stachurski F., Duhayon M., Rakotoarivony I., Balança G., Huber K., Grosbois V., Appelgren A., 

Calloix C., Nogarez L., Mouillaud T., Moutailler S., Poli P. E., Casabianca F. Surveillance de la tique 

invasive Hyalomma marginatum dans le sud de la France” Journées d'animation scientifique Réseau 

Vectopole Sud, Montpellier, France, 27-28 novembre 2019. 

 

4.2. Posters 
 

Huber K., L. Mousson, F. Rodhain, Failloux A.-B. Microsatellites markers for genetic population studies 

in Aedes aegypti, the mosquito vector of dengue viruses. European society for Vector Ecology (SOVE) 

XIth Meeting, Lisbonne, Portugal, 13-17 octobre 1998. 

Huber K., L. Mousson, F. Rodhain, Failloux A.-B. Les microsatellites chez Aedes (Stegomyia) aegypti 

(Linné) 1762, le moustique vecteur des virus de la dengue. Société de Pathologie Exotique, « Génétique 

et Maladies infectieuses dans l’environnement tropical », Paris, France, 13 octobre 1999. 

Huber K., Tran Khanh T., Vazeille-Falcoz M., Mousson L., Tran Huu H., Nguyen Thi H., Rodhain F., 

Failloux A.-B. Génétique des populations d’Aedes aegypti, le principal vecteur des virus de la dengue 

au Sud Vietnam. Société Française de Parasitologie. Montpellier, France, 1-3 mars 2000. 

Huber K., Mousson L., Rodhain F., Failloux A.-B. Microsatellite sequences as markers for population 

genetic studies of the mosquito Aedes aegypti. International Conference on Dengue and Dengue 

Haemorrhagic fever « a global challenge for the millennium », Chiang Mai, Thailande, 20-24 novembre 

2000. 

Huber K., Luu Le L., Tran Huu H., Tran Khanh T., Rodhain F. and A.-B. Failloux. Aedes aegypti in South 

Vietnam : ecology, genetic structure, vectorial competence and resistance to insecticides. International 

Conference on Dengue and Dengue Haemorrhagic fever « a global challenge for the millennium », 

Chiang Mai, Thailande, 20-24 novembre 2000. 
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Huber K., Mousson L., Luu Le Loan, Rodhain F., Failloux A.B. Spatial and temporal genetic variation of 

Aedes aegypti populations in Ho Chi Minh City (Vietnam). 3rd International Congress of Vector Ecology 

(SOVE), Barcelona (Spain), 16-21 septembre 2001. 

Huber K., Reynaud M.-C., Chauve C, Zenner L. Détection d’Histomonas meleagridis par PCR, un nouvel 

outil de diagnostic et de suivi épidémiologique : application dans l’étude de la dissémination du 

parasite chez la dinde. Sixièmes Journées de la Recherche Avicole, St-Malo, France, 30-31 mars 2005. 

Huber K., Vachiery N., Lefrançois T., Stachurski F., Martinez D. Phylogeography of Amblyomma 

variegatum (Acari: Ixodidae), the main vector of Ehrlichia ruminantium: preliminary results. 5th 

International congress of Vector Ecology, Belek-Antalya, Turquie, 11-16 octobre 2009. 

Vachiéry N., Huber K., Haddad N., Meyer D.F., Pruneau L., Saldana A., Pilet H., Berrich M., Bouchouicha 

R., Pinarello V., Carasco-Lacombe C., Magnan M., Adakal H., Boulouis H.-J., Martinez D., Lefrançois T. 

Caractérisation de la diversité génétique d’Ehrlichia ruminantium à l’échelle mondiale par l’approche 

MLVA et MLST. Colloque conjoint parasitologie – célébration Vet 11 « Circulation des zoonoses et des 

parasitoses dans l’océan Indien », Antananarivo, Madagascar, 9-11 novembre 2011. 

Jacquet S., Dupraz M., Stachurski F., Vachiery N., Cardinale E., Girard S., Asnaoui M., Grimaud Y., 

Martinez D., Huber K. Genetic diversity of Amblyomma variegatum (Acari: Ixodidae), the main vector 

of Ehrlichia ruminantium in Indian Ocean Islands. 18th E-SOVE Conference, Montpellier, France, 8-11 

octobre 2012. 

Huber K., Gardes L., Vignes H., Rivallan R., Argout X., Balenghien T., Garros C. Rapid development of 

microsatellite markers for Culicoides obsoletus using next generation sequencing. VMERGE Mid-Term 

Meeting, Rome, Italie 6-7 mai 2015.  

Tabourin L., Gardes L., Rakotoarivony I., Mathieu B., Balenghien T., Baldet T., Garros C., Huber K., 

Vectornet Partners. Only one species? Cryptic diversity and spatial distribution of Culicoides obsoletus 

sensu lato (Diptera: Ceratopogonidae) in Europe. 7th International SOVE Congress, Palma de 

Majorque, Iles Baléares, Espagne, 1er-7 octobre 2017. 

Bourquia M., Balenghien T., Rakotoarivony I., Laëtiia Gardes L., Chakrani M., Boukhari I., Garros C., 

Huber K., Khallaayoune K. Culicoides composition in different host-environment and updated checklist 

in Morocco.7th International SOVE Congress, Palma de Majorque, Iles Baléares, Espagne, 1er-7 octobre 

2017. 

Mignotte A., Huber K., Gardes L., Balenghien T., Duhayon M., Rakotoarivony I., Tabourin L., Martinez 

de la Puente J., Lucientes J., Ibanez-Justicia A., Kampen H., Werner D., England M., Carpenter S., Garros 

C. Landscape genetics of Culicoides (Diptera: Ceratopogonidae) vector species: evaluation of cryptic 

diversity and gene flow in the Palearctic region. 21th conference of the European Society for Vector 

Ecology (E-SOVE), Palerme, Italie, 22-26 octobre 2018. 

Huber K., Jacquet S., Rivallan R., Adakal H., Vachiery N., Risterucci A.-M., Chevillon C. Low effective 

population sizes in Amblyomma variegatum in West Africa: implication for the sustainability of 

acaricide-based control programs. 21th European Society for Vector Ecology Conference (E-SOVE), 

Palerme, Italie, 22-26 octobre 2018. 
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Encadrements d’étudiants, enseignement, formation et 
expertise 

 

1. Encadrements d’étudiants 

 

1.1. Thèses d’université 
 

JACQUET Stéphanie (2012-2015) 
« Compréhension des processus d’expansion et de colonisation dans le bassin méditerranéen de 
Culicoides imicola ». 
Université Montpellier II, Ecole doctorale SIBAGHE. Dirigée par Jérémy Bouyer et Christine Chevillon. 
Label EIR-A (École internationale de recherche d’Agreenium). 
Activités et responsabilités : encadrement principal de la thèse avec C. Garros. 
Publications issues du doctorat : n°21, 22, 23. 
Devenir de l’étudiant : post-doctorante au Laboratoire de Biométrie et de Biologie Evolutive (LBBE) et 
au Centre International de Recherche en Infectiologie à Lyon. 

BAKHOUM Thierno (2014 -2017) 
« Ecologie et taxonomie intégrative des moucherons piqueurs du genre Culicoides Latreille (Diptera : 
Ceratopogonidae) en région Afrotropicale ». 
AgroParisTech, Ecole doctorale SIBAGHE. Dirigée par Jérémy Bouyer et Christine Chevillon. 
Activités et responsabilités : encadrement des activités en taxonomie moléculaire. 
Publications issues du doctorat : n° 27, 28. 
Devenir de l’étudiant : Contrat post-doctoral à l’ISRA, Sénégal 

MIGNOTTE Antoine (2017 -2020) 
« Maladies émergentes en santé animale : diversité génétique et dispersion d’une espèce de 
moucheron vectrice des virus de la fièvre catarrhale ovine et de de Schmallenberg en région 
Paléarctique, Culicoides obsoletus (Diptera : Ceratopogonidae) ». 
Université de Montpellier, Ecole doctorale GAIA. Dirigée par C. Garros et encadrée par K. Huber. 
Label EIR-A (École internationale de recherche d’Agreenium). 
Activités et responsabilités : encadrement principal de la thèse. 
Publications issues du doctorat : n°32, 33. 
Devenir de l’étudiant : CDD technicien entomologiste chez Altopictus (entreprise spécialisée en lutte 
anti-vectorielle). 

TIVAPASI Musavengana Tapera (PhD en cours) 
“A study of tick control practices and molecular diversity of the rickettsia Ehrlichia ruminantium and 
its vector Amblyomma hebraeum at the Gonerezhou NP/GLTFCA livestock-wildlife interface” 
Faculty of Veterinary Science, University of Zimbabwe. 
PhD supervisory team : Pr Pfukenyi, T Hove, Prof D.G Vassilev, Dr M. de Garine-Wichatitsky et K. Huber. 
Activités et responsabilités : encadrement des activités en génétique des populations. 
Devenir de l’étudiant : thèse réalisée en parallèle à son activité professionnelle (enseignant à la Faculté 
des sciences vétérinaires et activités dans son laboratoire d’analyse privé). Depuis la survenue de 
troubles politiques et économiques dans ce pays, je suis sans nouvelles de lui. 
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1.2. Encadrement d’étudiants BAC+4, BAC+5 
 

Linda GOUILLOUD (1er mars – 28 mai 2004) 
« Etude du rôle du petit ténébrion (Alphitobius diaperinus) dans la transmission de l’histomonose ». 
Stage de maîtrise Biologie Cellulaire et Physiologie option microbiologie, Université Claude Bernard 
Lyon. 
Publication issue de l’encadrement : n°15 

Arnaud AYMONIN-GLORIEUX (10 mai – 9 juillet 2004) 
« Le rôle vecteur du ténébrion (Alphitobius diaperinus) pour Histomonas meleagridis, agent de 
l’histomonose des galliformes » 
Stage de maîtrise Biologie Cellulaire et Physiologie option Physiologie Animale, Université B. Pascal – 
Clermont-Ferrand. 
Devenir de l’étudiant : Ingénieur d'Etude R&D chez Sopra Group 

Stéphanie JACQUET (janvier-juin 2011) 
« Etude de la structure génétique d’Amblyomma variegatum, tique vectrice d’Ehrlichia ruminantium à 
Madagascar ». 
Master 2 Biologie Géoscience Agro ressources Environnement (BGAE), mention Biodiversité et 
Interaction Microbienne et Parasitaire (BIMP), spécialité Ecologie et Evolution des parasites (EEP), 
Université de Montpellier II, Montpellier. 
Publications issues de l’encadrement : n°20, 30 
Devenir de l’étudiant : doctorante Cirad, 2012-2015, label EIR-Agreenium. Post-doctorante au 
Laboratoire de Biométrie et de Biologie Evolutive (LBBE) et au Centre International de Recherche en 
Infectiologie à Lyon 

Marlène DUPRAZ (février- juin 2012) 
« Etude de la structure génétique d’Amblyomma variegatum, tique vectrice d’Ehrlichia ruminantium 
dans l’océan Indien ». 
Master 1 Biologie des plantes, Microbiologie, Biotechnologies, Bioprocédés, Mention Interactions 
Micro-organismes - Hôtes – Pathogènes, Université de Montpellier II, Montpellier. 
Devenir de l’étudiant : Master 2 en Microbiologie, thèse à l’IRD et contrat post-doctoral à l’IRD, VSC en 
entomologie UMR ASTRE, La Réunion puis recrutement an tant que chercheur acarologue au Cirad en 
2021. 

Johana RESTREPO (mars-juin 2014) 
« Etude de la variabilité génétique de Culicoides imicola (Diptera : Ceratopogonidae), moucheron 
vecteur d’intérêt médical et vétérinaire, dans son aire de distribution historique » 
Master 1 Ecologie-Biodiversité, Spécialité Maladies transmissibles : environnement, dynamique, 
Parcours « Dynamique et Emergence des Maladies Parasitaires et Infectieuses », Université de 
Montpellier II. 
Publication issue de l’encadrement : n°21 
Devenir de l’étudiant : service entomologique de la Collectivité territoriale de Guyane. 

 

1.3. Encadrement d’étudiants BAC+2, BAC+3 
 

Alexina ORSONI (15 juin – 31 août 2002) 
« Génétique des populations d’Aedes aegypti à Phnom Pehn (Cambodge) : utilisation de l’outil 
microsatellite ». 
Stage niveau licence. Licence de biochimie, Université de Cergy Pontoise. 
Publication issue de l’encadrement : n°11 

Christian FARGE (12 décembre 2005 – 3 mars 2006) 
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« Typage de souches d’Histomonas meleagridis par isoélectrofocalisation ». 
Stage de BTSA ANABIOTEC, LEGTA de Saint Genis-Laval. 

Annabelle MENDES (16 avril – 30 juin 2007) 
« Etude de la variabilité génétique d’Histomonas meleagridis : recherche de marqueurs microsatellites 
et typage de souches parasitaires par l’étude d’isoenzymes ».  
Stage DUT Biologie appliquée option agronomie, IUT A, Université Claude Bernard LYON 1. 

Elise RENIER (mai 2010 – septembre 2010) 
« Mise au point de marqueurs microsatellites sur la tique Amblyomma variegatum » 
Stage de BTSA ANABIOTEC, LEGTA de La Roque, Rodez. 

Antony CHUNG YOU CHONG (3 mars - 31 juillet 2014) 
« Etude de la structure génétique d’Amblyomma variegatum, tique vectrice d’Ehrlichia ruminantium à 
Madagascar » 
Licence professionnelle Biologie Analytique et Expérimentale, IUT Montpellier -Sète. 

BALMEFREZOL Anastasia (avril - juillet 2016) 
« Mise au point de marqueurs microsatellites pour l’étude de la structuration génétique des 
populations de tiques Amblyomma hebraeum du Zimbabwe ». 
IUT de Colmar, Département Génie Biologique. 

TABOURIN Laura (avril – juin 2017) 
« Cartographie de la diversité cryptique du complexe Culicoides obsoletus sensu lato (Diptera : 
Ceratopogonidae) en Europe et comparaison de tests d’identification moléculaires sur cette 
diversité ». 
DUT Génie Biologique options ABB, Toulon. 
Publication issue de l’encadrement : n°32 

POUJOL Léa (juillet – août 2018) 
« Taxonomie moléculaire et étude de la diversité cryptique au sein des Culicoides du groupe « 
Obsoletus », vecteurs majeurs de la fièvre catarrhale ovine en Europe ». 
BTSA ANABIOTEC, Lycée Frédéric Bazille - Agropolis, Montpellier. 
Publication issue de l’encadrement : n°32 

DE WAVRECHIN Maïa (mai – août 2019) 
« Etude de la dispersion de Culicoides obsoletus : réalisation d’un jeu de données moléculaires ». 
BTSA ANABIOTEC, Lycée Frédéric Bazille - Agropolis, Montpellier. 
Publication issue de l’encadrement : n°33 

 

1.4. Autres encadrements diplômants 
 

Anne-Sophie LEROUX (19 février – 6 avril 2007) 
« Etude de la variabilité génétique d’Histomonas meleagridis à l’aide de marqueurs microsatellites » 
Stage BTA Transformation option Laboratoire d’analyse (niveau IV), Lycée Technique Privé « Les 
Mandailles », Chateauneuf de Galaure. 
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2. Formation et transfert de compétences pour les partenaires 
 

2.1. Enseignement universitaire 
 

Avril 2001. Institut National Agronomique Paris Grignon. UV d’entomologie du Diplôme d’Agronomie 

Générale. Journée sur le thème de la transmission vectorielle et des maladies parasitaires. 

Octobre-novembre 2001. Faculté des sciences pharmaceutiques et biologiques, Université Paris V.  
Encadrement des étudiants durant les travaux pratiques de parasitologie de 4ème année des études de 
pharmacie (21 h). 

Avril 2009. « Les Tiques et leur rôle pathogène pour l'homme et les animaux ». Module Biologie et 
contrôle des vecteurs. Ecole doctorale SIBAGHE (Systèmes Intégrés en Biologie, Agronomie, 
Géosciences, Hydrosciences, Environnement) (3h). 

Septembre 2009. « Tiques et maladies transmises ». Master International d'Entomologie médicale et 
vétérinaire (M2). Universités Montpellier 2, Abomey Calavi, l’IRD, L’IRSP, CRC-Cotonou. (3h) 

Octobre 2009. « Tiques et maladies transmises ». Master Elevage dans les Pays du Sud : 
Environnement, Développement (M2). Universités Montpellier 2, CIRAD. (3h). 

Avril 2010. « Les Tiques et leur rôle pathogène pour l'homme et les animaux ». Module Biologie et 
contrôle des vecteurs. Ecole doctorale SIBAGHE (Systèmes Intégrés en Biologie, Agronomie, 
Géosciences, Hydrosciences, Environnement) (3h). 

Octobre 2010. « Tiques et maladies transmises ». Master Elevage dans les Pays du Sud : 
Environnement, Développement (M2). Universités Montpellier 2, CIRAD. (3h). 

Avril 2011. « Les Tiques et leur rôle pathogène pour l'homme et les animaux ». Module Biologie et 
contrôle des vecteurs. Ecole doctorale SIBAGHE (Systèmes Intégrés en Biologie, Agronomie, 
Géosciences, Hydrosciences, Environnement) (3h). 

Octobre 2009. « Tiques et maladies transmises ». Master Elevage dans les Pays du Sud : 
Environnement, Développement (M2). Universités Montpellier 2, CIRAD. (3h). 

Juin 2013. « Les Tiques et leur rôle pathogène pour l'homme et les animaux ». Module Biologie et 
contrôle des vecteurs. Ecole doctorale SIBAGHE (Systèmes Intégrés en Biologie, Agronomie, 
Géosciences, Hydrosciences, Environnement) (3h). 

 

2.2. Autres enseignements et transferts de compétences 
 

2000 et 2002. Enseignements et formation Cours d’entomologie médicale 2000 et 2002 Institut 

Pasteur Paris. Travaux pratiques de génétique des populations : les microsatellites chez Aedes aegypti 

(deux demi-journées par session). 

Mars 2010. Transfert de technologie aux partenaires du projet DIGEERAV (cf p. 22). Organisation de 
sessions théoriques et d’ateliers pratiques. Concernant la partie théorique j’ai animé des sessions sur 
la phylogéographie de la tique A. variegatum et les principes et intérêt de la génétique des populations 
en entomologie médicale. J’ai également organisé un atelier théorique et pratique sur les bases en 
biologique moléculaire (Extraction d’ADN, dosage, amplification PCR).  

18-22 juillet 2009. Atelier régional de formation sur la fièvre de la Vallée du Rift (FVR) et l’influenza 
aviaire hautement pathogène (IAHP) au Maghreb, Alger, Algérie, organisé par la FAO. Animation de la 
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session « Entomologie appliquée à la Fièvre de la Vallée du Rift » (6 heures), dispensées à un public de 
vétérinaires tunisiens, algériens, marocains et mauritaniens. 

 

3. Evaluation de la recherche et expertise 
 

3.1. Comités et jurys de thèse  
 

Participation en tant qu’examinateur au jury de thèse de Magalie RENE-MARTELLET « Etude du rôle 
vecteur de Rhipicephalus sanguineus s.l. dans la transmission des babésioses canines en France : 
prévalence parasitaire, diversité génétique des vecteurs et épidémiologie », Université Claude Bernard 
Lyon 1, 15 mars 2013. 

Participation au comité de thèse de Guillaume MINARD « Métagénomique fonctionnelle et rôle du 
microbiote dans les capacités invasives et adaptatives du moustique tigre Aedes albopictus », 
Université Claude Bernard Lyon 1, octobre 2013. 

Participation en tant qu’examinateur au jury de thèse de Xiangye LIU « Identification of Ixodes ricinus 
female salivary glands factors involved in Bartonella henselae transmission », Université Paris-Est, 15 
novembre 2013. 

Participation en tant qu’examinateur au jury de thèse d’Elsa QUILLERY « Développement de 
marqueurs génétiques (SNPs) à partir du génome de la tique Ixodes ricinus pour l’étude de la structure 
génétique de ses populations à l’échelle du paysage », Université Nantes Angers Le Mans, 19 décembre 
2013. 

Participation au comité de thèse de Nidia CANGI “Genetic and phenotypic characterization of Ehrlichia 
ruminantium strains in the ticks A. hebraeum and A. variegatum collected from domestic and wild 
ruminants in Mozambique”, Université des Antilles et de la Guyane, juin 2014 et juin 2015. 

External Examiner pour la thèse de Kelly BENNETT « Evolutionary processes generating African 
biodiversity; a case study on Aedes mosquitoes », Université de Manchester, Royaume-Uni, 24 
novembre 2015.  

Participation au comité de thèse de Mame Thierno BAKHOUM « Phylogénie, taxonomie et écologie 
des espèces de Culicoides Latreille (Diptera : Ceratopogonidae) en région Afrotropicale », Institut des 
sciences et industries du vivant et de l'environnement (AgroParisTech), septembre 2016. 

Participation en tant qu’examinateur au jury de thèse de Pedro Victor POLI DA SILVA PESTRE 
« Combiner la variation génétique et les modèles de distribution des espèces pour mieux comprendre 
leur histoire évolutive et améliorer les projections de redistribution en contexte de réchauffement 
climatique », Université de Picardie Jules Verne, 29 janvier 2021. 
 

3.2. Autres activités d’évaluation et d’expertise 
 

2007. Participation rédaction du rapport d’expertise pour l’EFSA : Nitu Pages N., Huber K., Ciprianic 
M., Chevalier V., Conraths F.J., Goffredo M., Balenghien T. Scientific review on mosquitoes and 
mosquito-borne diseases (CFP/EFSA/AHAW/2007/2)  

2009. Atelier régional de formation sur la fièvre de la Vallée du Rift (FVR) et l’influenza aviaire 
hautement pathogène (IAHP) au Maghreb, Alger, Algérie, organisé par la FAO. Elaboration de 
recommandations concernant la surveillance et la lutte contre les vecteurs de la FVR en Afrique 
méditerranéenne. 
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Participation au groupe de travail « Collections Vivantes » (2013) et organisation scientifique de la 
journée thématique « Tiques et maladies à tiques : impacts en santé humaine et vétérinaire » (Ecole 
Nationale Vétérinaire d’Alfort, 20 Mai 2015) pour le Centre National d’Expertise des Vecteurs (CNEV). 

2015 Expert externe pour le programme « Allocations de recherche pour une thèse au Sud (ARTS) », 
IRD. 

2019 Evaluation de projet équipement, projets DIM1HEALTH investissements 2019, Ile de France. 

2021 Evaluation de projet pour la Deutsche Forschungsgemeinschaft (Fondation allemande pour la 
recherche). 

 

Membre de de jurys de recrutements : 

• 2016 Technicien en expérimentation animale, INRAE 

• 2017 Assistant.e Ingénieur.e en biologie moléculaire, IRD 

• 2020 Technicien en expérimentation animale Elevage d'insectes, conduite d'expérimentations 
et d'analyse, INRAE 

Relectrice pour des articles en parasitologie et entomologie médicale et vétérinaire pour les journaux 
suivants : American Journal of Tropical Medicine and Hygiene, Infection, Genetics and Evolution, 
Journal of Parasitology, Memórias do Instituto Oswaldo Cruz, Molecular Ecology, Parasites & Vectors, 
Parasite, Revue d’élevage et de médecine vétérinaire des pays tropicaux, Tropical Biomedicine. 
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Coordination et participation à des projets de recherche 
 
Projet DIGERAAV, Introduction et endémisation de la cowdriose dans les îles de l’Océan indien : 
étude de la diversité génétique d’Ehrlichia ruminantium et de sa tique vectrice Amblyomma 
variegatum. Centre de Recherche et de Veille sur les maladies Emergentes dans l'Océan Indien, 1er 
appel pour des projets de recherche sur les maladies infectieuses émergentes transmises par des 
vecteurs arthropodes dans la zone géographique de l'Océan Indien (janvier 2008). Mars 2009-mars 
2011. 152 000 € dont la part Cirad/INRA 45 000 € 
Partenaires : Cirad, INRA, UMR CMAEE, France (coordination) ; INRA / ENVA / AFSSA / UPVM, UMR 
BIPAR, France ; DRZV/FOFIFA, Madagascar ; CIRAD, La Réunion, GRDSBR, La Réunion ; DSV, Mayotte ; 
INRAPE (CNDRS), Union des Comores. 
Activités et responsabilités : chercheur, montage et rédaction de la réponse à l’appel d’offre, 
coordination des activités de recherche, encadrement scientifique, gestion administrative et 
financière. 
Publications issues du projet : n°20, 25. 
 
Projet Chercheur d’avenir, région Languedoc Roussillon obtenu par Jérémy Bouyer (Cirad, UMR 
CMAEE), Risque d’émergence des maladies animales exotiques à transmission vectorielle en 
Europe : Impacts relatifs des facteurs génétiques et environnementaux sur la compétence 
vectorielle. Jan 2012-Jan 2015, budget total : 50 000€ 
Partenaires : Cirad, France (coordination). 
Activités et responsabilités : chercheur. 
Publication issue du projet : n°30 

 
Projet Vmerge, Integrative and innovative research for improving surveillance and control of 
emerging vector-borne diseases of food animals in Europe and neighbour countries, FP7. Fév 2014-
Déc 2016, budget total : 3 900 000€ dont la part Cirad 513 000€ 
Partenaires : Cirad, France (coordination), 16 partenaires représentant 13 pays. 
Activités et responsabilités : chercheur, encadrement scientifique de doctorant 
Publications issues du projet : n° 21, 22, 23. 
 
Projet PALE-Blu « Understanding pathogen, livestock, environment interactions involving 
bluetongue virus », H2020, 2017-2020, budget total : 6 000 000€ dont la part Cirad 333 000 € 
Partenaires : Université de Nottigham (coordination) et 18 partenaires européens et internationaux 
Activités et responsabilités : chercheur, encadrement scientifique de doctorant 
Publications issues du projet : n° 32, 33. 
 
Projet CC-EID Climate change and the risk of emergence of wildlife-borne infectious diseases in 
agricultural and forest landscapes, metaprogramme INRA ACCAF. 2014- 2016. Budget total : 50 000€ 
Partenaires :8 UR et UMRs INRA et trois partenaires privés. 
Activités et responsabilités : chercheur, collectes mensuelles de tiques sur le terrain. 
 
Projet Infravec2, Research capacity for the implementation of genetic control of mosquitoes -2, 
H2020 INFRAIA. Mars 2017- Juin 2022, budget total 10 M€ dont 226 K€ pour le Cirad. 
Partenaires : lnstitut Pasteur, France (coordination) et 24 partenaires européens et internationaux 
Activités et responsabilités : Principal Investigator (PI) pour le Cirad, montage et rédaction de la 
réponse à l’appel d’offre, définition et à l’élaboration du budget des Trans National Access (TNA) 
distribués par le Cirad dans le cadre de ce projet, relation avec les partenaires, la gestion administrative 
de la délivrance des ressources (accueils, MTA, envois…) et la gestion financière du projet en relation 
avec les services du Cirad. 
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Projet ISIDORe, Research infrastructure services for rapid research responses to COVID-19 and other 
infectious disease epidemics, HORIZON-RIA. 36 mois, budget total 21 M€. 
Partenaires : 156 partenaires constitués en 6 réseaux d’infrastructures financés par l’UE, un réseau de 
surveillance à financement national, 10 infrastructures de recherche européennes (ESFRI), 
coordination par l’ESFRI ERINHA (European Research Infrastructure on Highly Pathogenic Agents). 
Activités et responsabilités : PI pour le Cirad, définition et à l’élaboration du budget des Trans National 
Access (TNA) distribués par le Cirad dans le cadre de ce projet, relation avec les partenaires, la gestion 
administrative de la délivrance des ressources (accueils, MTA, envois…) et la gestion financière du 
projet en relation avec les services du Cirad. 
 
Projet Holis-Tiques, Hyalomma marginatum en région Occitanie : étude d’une invasion biologique 

en cours et des risques associés, Défi clé « Risques infectieux et vecteurs – Occitanie » (RIVOC), 
Région Occitanie. Janvier 2022 -Janvier 2025, Budget total : 170 000€ 
Partenaires : INRAE, UMR ASTRE (T. Pollet) (coordination), partenaires en région Occitanie (UR CEFS 
INRAE, Ecole nationale vétérinaire de Toulouse, Fédération Régionale des Chasseurs en Occitanie, 
Genotoul, Toulouse, Laboratoires vétérinaires départementaux en Occitanie) et au niveau national 
(UMR BIPAR, Maisons-Alfort ; UMR BIOEPAR, Nantes). 
Activités et responsabilités : chercheur, participation au montage et à la rédaction de la réponse à 
l’appel d’offre, encadrement scientifique d’étudiant en master et doctorant. 
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Animation et gestion de la recherche  
 

1. Plateforme insectarium de Baillarguet  

 

1.1. Responsable du suivi scientifique et technique de la plateforme 
 

L’UMR ASTRE dispose d’un large éventail d’infrastructures de recherche incluant des installations 
sécurisées (laboratoire P2 et P3), d’animalerie et d’insectarium. L’unité dispose également d’une 
plateforme de diagnostic, étant laboratoire de référence au niveau national (DGAl) et international 
(OIE, FAO) pour plusieurs maladies.  

Pilotée par les UMR ASTRE et INTERTRYP, la plateforme insectarium de Baillarguet 
(https://www.vectopole-sud.fr/plateformes/insectarium-de-baillarguet/), localisée sur le site du Cirad, 
est un laboratoire d’une surface de 112 m², conçu pour héberger et élever diverses espèces 
d’arthropodes vecteurs ou non. La construction, financée dans le cadre des CPER 2007-2012 (4 M€) 
soutenue par l’Etat et la Région, a été achevée en 2014. Depuis le début de ce projet, j’ai assuré la 
correspondance entre les services techniques et les futurs utilisateurs pour la construction de ces 
locaux. Depuis 2013, j’ai été nommée « responsable du suivi scientifique et technique de 
l’insectarium » pour notre unité en binôme avec Sophie Ravel de l’UMR INTERTRYP. Cette fonction 
implique notamment : 

• La coordination des activités de recherche et de développement liées aux élevages. 
• La définition des bonnes pratiques et procédures d’utilisation de cette zone et suivi de la 

qualité des élevages.  
• L’organisation de l’allocation des salles de l’insectarium et identification des besoins en 

matériel. 
• D’être personne contact avec l’extérieur pour la valorisation et l’utilisation des élevages. 
• La formation théorique et pratique des utilisateurs, relative aux activités de la zone 

insectarium. 
• L’étude des coûts complets d’utilisation de la plateforme en interne et en externe réalisée 

chaque année 

 

1.2. Membre du comité exécutif Vectopole Sud et du bureau exécutif EMERG’IN 
 

L’UMR ASTRE avec la plateforme insectarium de Baillarguet est partenaire du réseau Vectopole Sud 
(https://www.vectopole-sud.fr/). Faisant suite au Réseau Montpelliérain sur les Vecteurs et les 
Maladies Emergentes (RMVME), créé en 2010 et renommé « réseau Vectopole Sud » depuis juillet 
2017. Ce réseau montpelliérain, sur les arthropodes d’intérêt médical, vétérinaire et agricole, 
rassemble cinq institutions de recherche et d’enseignement supérieur : le Cirad, le CNRS, INRAE, l’IRD, 
l’Université de Montpellier et le principal opérateur public français de démoustication, l’EID 
Méditerranée. L’ANSES a également un de ses laboratoire associé au réseau. 

L’objectif de ce réseau est de mutualiser les infrastructures et les compétences pour innover dans la 
lutte contre les ravageurs de cultures et les vecteurs de pathogènes, responsables de maladies 
infectieuses humaines ou animales. Les équipes de recherche intégrées à ce réseau mènent des 
activités de recherche et de formation se situant à de multiples interfaces entre biologie et santé, 
écologie et environnement, évolution et médecine. Ce réseau regroupe plus de 400 chercheurs et 
techniciens de cinq laboratoires appartenant aux communautés scientifiques de Montpellier Université 
d’Excellence (MUSE) et d’Agropolis International. 

https://www.vectopole-sud.fr/plateformes/insectarium-de-baillarguet/
https://www.vectopole-sud.fr/


25 
Mémoire pour l’Habilitation à Diriger des Recherches - Karine Huber 

En tant que responsable de plateforme, je suis membre du comité exécutif du Vectopole Sud qui est la 
structure opérationnelle en charge de la mise en œuvre des activités du réseau. Celui-ci a pour mission 
de veiller à la coordination des stratégies scientifiques et de la politique partenariale des unités 
constitutives du réseau, d’élaborer les stratégies de réponses coordonnées aux appels d’offre, 
d’élaborer et faire appliquer la charte des utilisateurs des plateformes, de rédiger le rapport annuel 
synthétique d’activité du réseau et d’organiser les séminaires scientifiques. 

La plateforme insectarium est également membre d’EMERG’IN (https://www.emergin.fr/), 
Infrastructure Nationale de Recherche pour la lutte contre les maladies infectieuses animales 
émergentes ou zoonotiques par l'exploration in vivo. EMERG’IN a pour but de doter la France d’un 
instrument de coordination nationale afin d’accroitre les connaissances sur les maladies infectieuses 
animales émergentes et proposer des solutions de diagnostic et de contrôle de ces maladies. Il permet 
de constituer une Force de Réaction Rapide face aux émergences infectieuses. EMERG’IN propose des 
ressources et des savoir-faire issus de cinq plateformes d’infectiologie expérimentale d’INRAE, de 
l’ANSES et du CIRAD, dotées de laboratoires et animaleries en confinement adaptés aux recherches en 
infectiologie. Ce réseau permet de développer des partenariats public-privé dans le secteur du 
diagnostic et du médicament vétérinaire ainsi que dans le secteur des innovations pour le contrôle des 
maladies infectieuses. 

 

1.3. Point focal des projets Infravec2 et ISIDORe 
 

La plateforme insectarium de Baillarguet est partenaire du projet européen Infrastructures INFRAVEC2 
(call H2020-INFRAIA-2016-1), initiative ayant pour but de relier les installations européennes 
modernes au cœur de la recherche, de faire avancer les connaissances dans le domaine de la biologie 
et du contrôle des arthropodes vecteurs d’intérêt en santé humaine et vétérinaire et de faciliter l’accès 
à ces ressources pour les chercheurs et les entreprises en offrant un accès totalement gratuit à des 
produits et services, pour la recherche sur les insectes vecteurs de maladies humaines et animales, y 
compris les moustiques, d’autres insectes (phlébotomes, glossines…) mais aussi des tiques 
(https://infravec2.eu/). Le projet ISIDORe, Research infrastructure services for rapid research 
responses to COVID-19 and other infectious disease epidemics (HORIZON-RIA) a été accepté en août 
2020 et permettra de proposer des activités similaires à celles d’INFRAVEC2 (cf p22).  

 

2. Management de proximité et participation à la direction d’unité 
 

2.1. Co-animation du Collectif Vecteur  
 

Bien que structurée scientifiquement autour de trois axes scientifiques, l’UMR ASTRE est organisée de 
manière opérationnelle en huit collectifs ressources présents dans différentes zones géographiques. 
Chaque collectif ressource a un ou deux référent/animateur (responsable hiérarchique ou non) qui est 
le point focal du canal d’information entre les collectifs et la direction. Depuis fin 2016, j’assure 
l’animation du collectif Vecteur en binôme avec Thierry Baldet (Cirad) et depuis septembre 2019 en 
binôme avec Claire Garros (Cirad). 

En novembre 2021, le Collectif Vecteurs (https://umr-astre.cirad.fr/recherche/collectifs/vecteurs) 
regroupait 18 agents de l’UMR ASTRE travaillant sur des thématiques ou modèles d’entomologie 
médicale et vétérinaire. Ces agents sont localisés à Montpellier, à la Réunion, en Guadeloupe, en 
Autriche, au Maroc et Cambodge. Il s’agit de 14 cadres (dont trois agents INRAE), 3 non-cadres (Cirad), 
un CDD technicien. 

Le collectif anime, partage et intègre les plateformes ressources de Baillarguet (laboratoire, 
insectarium). Ce collectif, en reconnaissant les spécificités de l’entomologie médicale et vétérinaire, 

https://www.emergin.fr/
https://infravec2.eu/
https://umr-astre.cirad.fr/recherche/collectifs/vecteurs
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permet de mieux répondre à des questions intégrées et complexes en écologie vectorielle et 
épidémiologie des maladies à transmission vectorielle. Le collectif a pour mission de répondre aux 
enjeux majeurs pour la prévention, la surveillance et le contrôle des maladies à transmission 
vectorielle. Plus concrètement, ses objectifs sont de caractériser la bio-écologie des arthropodes 
vecteurs, comprendre l'épidémiologie des maladies à transmission vectorielle et de développer des 
outils de surveillance et de lutte. Les principaux modèles d’étude sont des arthropodes vecteurs 
d'intérêt en santé animale et humaine sont des arthropodes hématophages d’intérêt majeur en santé 
animale ou humaine : culicoïdes, moustiques, tiques dures et tiques molles ainsi que glossines. 

Dans ce cadre, j’assure le lien entre le collectif et les infrastructures insectarium de l’unité. Je 
m’implique dans le management du personnel du collectif travaillant sur la plateforme. J’assure en 
binôme avec Claire Garros l’animation des réunions du collectif. 

Au titre de l’animation du collectif, j’ai intégré le collège de direction (CODIR) de l’unité depuis 2016, 
comprenant l’ensemble des animateurs/responsables de collectifs, des Axes et des Grands défis (19 
membres au total). Celui-ci constitue un espace d’information, d’échanges et de décision sur les 
orientations de l’Unité. Les membres du CODIR sont en charge de collecter les informations à faire 
remonter à la cellule de direction et de relayer les informations diffusées lors des réunions dans leurs 
collectifs.  

 

2.2. Chargée de mission INRAE au sein de l’UMR ASTRE 
 

L’unité ASTRE compte actuellement 156 agents dont 96 personnels permanents en activité. Parmi les 
membres permanents, l’unité compte 10 agents INRAE, un directeur de recherche INRAE, 4 chargés de 
recherche INRAE et 5 Ingénieurs et Techniciens, les autres agents de l’unité étant employés par le Cirad. 
Ce déséquilibre des effectifs avait généré par le passé un manque de visibilité de la tutelle INRAE dans 
l’unité, une absence de culture d’UMR ainsi qu’un certain malaise pour une partie des agents INRAE, 
notamment en lien avec une discordance entre les missions qui leur avait été confiées et les critères 
d’évaluation INRAE. C’est pourquoi la direction de l’UMR ainsi que celle du département Santé Animale 
(SA) d’INRAE m’ont demandé d’assurer une mission de référente INRAE au sein de l’UMR.  

Cette mission consiste à veiller à l’adéquation entre la stratégie du département SA et celle de l’unité 
et d’assurer une meilleure visibilité d’INRAE dans l’unité, à différent niveaux au sein de l’unité mais 
aussi au-delà et en particulier dans la communication vis à vis de l’extérieur.  

De manière plus spécifique mes missions consistent à : 

• Être chargée de missions INRAE auprès de la Direction d’unité, aider la directrice d’unité pour 
les démarches concernant INRAE, le suivi des dossiers et les demande d’actions incitatives 

• Avoir délégation pour représenter l’Unité aux réunions de DUs centre de Montpellier afin de 
faciliter le transfert d’informations 

• Représenter ponctuellement l’Unité aux réunions de DUs du département Santé Animale. 

• Être référent pour les agents INRAE, leur fournir les informations sur les procédures associées 
à INRAE et accompagner les agents dans leurs démarches administratives vis-à-vis d’INRAE. 

• Participer à l’évaluation des agents INRAE :  
o Participer à la finalisation des entretiens annuels avec la DU, de manière à apporter un 

conseil par rapport au cadrage/référentiel d’INRAE en termes de missions et d’évolution 
de carrière. 

o Pouvoir être sollicitée pour un entretien à la fois en période d’entretien annuel mais aussi 
au cours de l’année. 

o Ces activités ne se substituent aux relations entre les agents INRAE et les responsables 
directs des agents 

• Être correspondante communication de l’unité pour le centre INRAE de Montpellier 
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Déjà membre du collège de direction de l’UMR ASTRE au titre de l’animation du Collectif Vecteur, je 
siège également depuis 2019 au sein du Codir au titre de référente INRAE. Depuis septembre 2020, je 
siège dans la nouvelle cellule de direction de l’UMR ASTRE en tant que chargée de mission INRAE. Celle-
ci est composée d’une directrice d’Unité (DU), de deux DU Adjoints (DUA) et de trois chargés de 
mission. Les deux autres chargés de missions couvrent les domaines des sciences humaines et sociales 
et les connaissances en relations internationales. Mon intégration en tant que chargée de mission 
INRAE au sein de la cellule de direction permet de garantir une vision stratégique partagée entre le 
Cirad et INRAE ainsi qu’une représentation d’INRAE au sein de la direction. 
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Description des activités de recherche 
 

1. Présentation de mes thématiques de recherche : qui sont-ils, d’où viennent-ils 
et où vont-ils ? Génétique des populations de vecteurs d’intérêt en santé. 
 

Mes activités de recherche s’inscrivent dans le cadre large de l’entomologie médicale et vétérinaire, 
discipline qui se situe au point de rencontre entre la science des insectes et les sciences de la santé 
mais qui conduit à aborder nombre d’autres champs de recherche comme l’écologie, la systématique, 
la biologie animale, la génétique des populations, la microbiologie, l’épidémiologie, les sciences de 
l’agriculture et de l’élevage ou encore les sciences sociales et l’histoire. 

Au cours de l’évolution, virus, bactéries et protozoaires ont noué des relations étroites et multiples 
avec les insectes et les acariens, relations évoluant dans un certain nombre de cas vers la transmission 
de pathogènes par ces arthropodes qui sont alors défini comme vecteurs. Je retiendrai dans ce 
manuscrit la définition telle qu’énoncée par (Rodhain and Perez 1985) qui définit comme vecteur 
« tout arthropode hématophage qui assure la transmission biologique active d'un agent pathogène 
d'un vertébré à un autre vertébré ». La transmission est dite biologique lorsqu’une une partie du cycle 
de développement du pathogène a obligatoirement lieu à l’intérieur de l’insecte vecteur (Rodhain and 
Perez 1985). La transmission est considérée comme active lorsque le vecteur établit de lui-même le 
contact entre l’agent infectieux et l’hôte vertébré. Ce système vectoriel complexe composé par l’hôte 
vertébré, l’agent pathogène et l’arthropode vecteur est sous l’influence de facteurs environnementaux 
sans cesse fluctuants. Les changements climatiques et les modifications écologiques, en partie liés à la 
croissance démographique et aux activités humaines, en lien direct avec l’intensification de 
l’agriculture et de l’élevage contribuent aux modifications constantes des situations épidémiologiques 
des maladies à transmission vectorielle. 

Dans ce contexte de changement global, on assiste depuis une trentaine d’années à l’émergence ou à 
la réémergence de maladies à transmission vectorielle à l’échelle mondiale (Kampen and Werner 2011, 
Kilpatrick and Randolph 2012). Les maladies à transmission vectorielle constituent un problème majeur 
en santé publique et vétérinaire. En plus de leur importance sanitaire, elles ont un coût économique 
significatif pour la société et sont un frein au développement des pays où elles sont en forte 
prévalence. De manière plus large, les invasions biologiques sont responsables d'importants déclins de 
la biodiversité, d’impacts sur le fonctionnement des écosystèmes, sur les services ecécosystémiques, 
la santé et le bien-être des personnes. Elles génèrent des pertes économiques ainsi que des dépenses 
liées à la gestion de ces invasions. Le coût moyen annuel de ces invasions au niveau mondial a été 
estimé à 26,8 milliards de dollars US, ce coût étant certainement fortement sous-estimés (Diagne et 
al. 2021).  

Comprendre et prédire l'épidémiologie des maladies à transmission vectorielle repose sur une 
connaissance claire de la biologie fondamentale des organismes impliqués. Peu d'informations sont 
souvent disponibles sur la façon dont ces populations fonctionnent dans des conditions naturelles. Il 
est souvent très difficile d’étudier la biologie et l’écologie des populations de vecteurs par une 
approche directe, en effet des paramètres tels que la taille des populations, leurs modes de 
reproduction et de dispersion sont difficilement observables. Des approches indirectes de génétique 
des populations, utilisant des marqueurs moléculaires polymorphes, peuvent aider à combler cette 
lacune. 

Les questions de recherches développées au cours de ma carrière visent à mieux comprendre 
comment se distribuent et se structurent les espèces avec un intérêt particulier pour des espèces 
vectrices et un déterminant qu’est la dispersion. Pour y répondre, j’ai développé des approches de 
taxonomie moléculaire, de phylogéographie et de génétique des populations sur trois grands modèles 
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d’étude, le moustique Aedes aegypti par les travaux réalisés au cours de ma thèse et de mon post-
doctorat, les moucherons du genre Culicoides et les tiques dures des genres Amblyomma et Hyalomma 
depuis mon recrutement à INRAE (Figure 2). 

 

 

Figure 2 Représentation schématique des thématiques et questions de recherches traitées et modèles sur lesquels ces 
questions sont déclinées 

 

1.1. Qui sont-ils ? Connaître et identifier les espèces vectrices  
 

Les caractéristiques phénotypiques et génétiques des vecteurs d’agents pathogènes jouent un rôle clé 
dans la détermination de l'épidémiologie de la transmission. Des différences dans la biologie et 
l'écologie d'espèces proches peuvent jouer un rôle majeur dans la probabilité de transmission. On peut 
citer en exemple des différences de compétence vectorielle entre deux espèces, c’est-à-dire leur 
capacité à être infecté par des agents pathogènes et à les transmettre, ou le degré d'association avec 
un hôte spécifique (préférence d'hôte) (Harrup et al. 2015). L’identification des espèces vectrices, de 
leur diversité et de leur répartition, ainsi que la séparation précise de ces espèces est donc 
fondamentale pour comprendre l'épidémiologie des maladies. Par exemple, l’existence de races 
d’hôtes chez les tiques du genre Ixodes peuvent modifier les schémas de transmission des agents 
pathogènes et les risques d'exposition pour les humains (McCoy et al. 2013). Si les tiques forment des 
groupes naturellement associés à des hôtes, le risque d'exposition chez l’homme dépendra à la fois du 
degré de spécificité du vecteur pour chaque type d'hôte et des signaux que les différents groupes de 
tiques utilisent pour sélectionner leur hôte spécifique. Des analyses des infections de tiques de l’espèce 
Ixodes uriae par Borrelia burgdorferi s.l. ont indiqué des différences significatives dans les estimations 
de la prévalence locale entre différentes populations de tiques sympatriques (Gómez-Díaz et al. 2010). 
De même, des différences de compétence vectorielle vis-à-vis du virus de la bluetongue (BTV) ont été 
observées chez les Culicoides au Royaume-Uni. Deux populations présentant des taux d'infection au 
BTV plus élevés que prévu ont été détectées, l'une de C. pulicaris s.l. et la seconde de C. obsoletus s.l. 
La variabilité et la disparité des résultats obtenus en comparant toutes les populations analysées ont 
été interprétées par la présence d'espèces cryptiques non détectées au sein de ces populations 
(Carpenter et al. 2006).  
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Pour de nombreux groupes d’espèces d’arthropodes d’intérêt médical et vétérinaire, l’identification à 
l’espèce repose le plus souvent sur des critères morphologiques. Cette identification demande une 
expertise et repose souvent des opérations complexes comme des dissections sous loupe binoculaire 
ou des montages entre lame et lamelle observées au microscope. Leur maîtrise est affaire de 
spécialiste. Ceci est rendu encore plus compliqué par l’existence de complexes d’espèces cryptiques 
ou morphologiquement très proches, et par le fait qu’au sein de ces groupes, toutes les espèces ne 
sont pas toujours formellement décrites. De plus, les caractères morphologiques ne reflètent parfois 
pas les réelles relations phylogénétiques entre espèces.  

Compte tenu de ces difficultés, il est devenu essentiel d'utiliser des méthodes complémentaires et 
alternatives pour résoudre les problèmes taxonomiques. Bien que les outils moléculaires puissent être 
plus coûteux et requièrent un équipement spécialisé, ils ont été utiles au cours de la dernière décennie 
pour approfondir les connaissances dans divers domaines de la biologie, allant de la systématique à 
l'écologie. 

Le codage à barres de l'ADN (DNA barcoding ou barcoding moléculaire) est maintenant largement 
utilisé à travers le monde comme un outil rapide et efficace pour l'identification des espèces dans une 
grande variété de taxons du règne animal (Hebert et al. 2003). Cette méthode a également l’avantage 
de permettre l’identification des stades immatures ainsi que de spécimens partiellement détruits. Les 
performances du codage à barres de l'ADN peuvent varier au sein d'un même groupe de spécimens 
selon les régions géographiques et les écosystèmes (Elias et al. 2007). Le succès du barcoding 
moléculaire dépend de la distinction entre la divergence génétique intra- et inter-spécifique et est 
donc très dépendant de la question de savoir si les taxons identifiés constituent bien des espèces à 
part entière et de la manière dont ces espèces ont été définies.  

Le concept d’espèce ne répond pas toujours à une définition unifiée et partagée (De Queiroz 2007). 
De l’inflation taxonomique se produit lorsque les chercheurs élèvent les sous-espèces ou les variants 
géographiques au niveau d’espèce en appliquant des concepts d'espèces alternatives. Cette 
subjectivité nuit à la stabilité taxonomique. Pour éviter ces écueils, des méthodes de délimitation et 
de description des espèces sont nécessaires. Un large éventail de nouvelles méthodes de délimitation 
des espèces a été récemment développé (Fujita et al. 2012), notamment basées sur la coalescence, 
visant à relier la variation moléculaire entre les organismes et la taxonomie en utilisant des modèles 
et des seuils de nature et de niveau de complexité différents. Ces méthodes peuvent contribuer à la 
clarification taxonomique de certains groupes d’espèces. 

 

1.2. D’où viennent-t-ils et où vont-ils ? Caractériser et de comprendre les facteurs 
impliqués dans les processus d’invasions biologiques ou de dispersion des arthropodes 
 

La distribution spatiale d’une espèce, mais aussi la structure génétique observée au sein de son aire 
de distribution, est la résultante de combinaisons complexes d’événements anciens et récents, 
évolutifs et démographiques, ayant conduit à la colonisation et à l’installation de groupes d’individus 
dans de nouveaux milieux. Elle est sous la dépendance forte des phénomènes de dispersion de cette 
espèce, c’est à dire les processus par lesquels des organismes vivants, se séparant (ou étant séparés) 
géographiquement d'une population d'origine, colonisent (ou recolonisent) un nouveau territoire.  

Ces évènements de dispersion sont sous la dépendance des modifications géomorphologiques et 
climatiques du milieu, qui modulent en continu les aires de distribution des espèces. De plus, en 
modifiant leurs environnements, les populations humaines contribuent aussi bien à modifier la 
distribution des espèces au sein de leurs aires natives, qu’à la dispersion des espèces hors de leur aire 
naturelle de répartition, à des échelles géographiques et à des vitesses sans précédent (McNeely 
2006). La dispersion est également liée aux caractéristiques biologiques des espèces. Elle est ainsi 
fortement corrélée à la reproduction, la dispersion pouvant s’effectuer après la naissance et avant la 
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première reproduction, ou entre deux événements de reproduction. Cette phase mobile permet la 
mise en contact avec de potentiels partenaires sexuels, la recherche de ressources alimentaires ou 
d’un environnement favorable au développement de la progéniture ou possédant des facteurs 
environnementaux plus adaptés à l’espèce. Cette dispersion peut être active ou passive. La dispersion 
est dite active quand le mouvement est intentionnel, principalement guidé par la recherche de 
partenaires de reproduction ou pour le repas de sang par la marche, le vol ou la nage (Ronce 2007, 
Cote et al. 2017). Dans le cas de la dispersion passive, liée à des facteurs extrinsèques, l’individu 
dispersé n’est pas maître de la direction ou de l’intensité de dispersion. Les facteurs extrinsèques en 
cause peuvent être de différente nature comme les vents, les courants océaniques, des organismes 
hôtes ou encore lié aux activités humaines. 

Le rôle du paysage dans lequel se disperse les espèces est important. En effet, les flux de gènes sont 
en effet plus ou moins contraints par les barrières naturelles ou artificielles limitant le déplacement 
des individus ou des espèces. Utilisant les méthodes de la géostatistique, de l'écologie et de la 
génétique des populations, une nouvelle discipline est née appelée la génétique du paysage. Cette 
discipline s’intéresse aux questions de migration, de dispersion et transferts de gènes et cherche à 
décrire l'influence des structures éco-paysagères (paysagères et environnementales) sur la 
structuration spatiale de la variabilité génétique (Manel et al. 2003). 

Dans le cadre de l’étude des maladies à transmission vectorielle, il apparaît essentiel de caractériser et 
de comprendre les facteurs impliqués dans les processus de dispersion des arthropodes d’intérêt. En 
effet, les déplacements dans de nouveaux territoires d’hôtes, de réservoirs et d’espèces d’arthropodes 
vectrices avec les pathogènes transmis favorisent l’augmentation des contacts 
hôtes/vecteurs/pathogènes et contribuent à l’émergence ou la réémergence de maladies à 
transmission vectorielle d’intérêt médical ou vétérinaire. Une meilleure connaissance des facteurs 
historiques, démographiques et évolutifs ayant conduit à la distribution actuelle des espèces étudiées 
ainsi que des facteurs modelant leur distribution au sein de cette aire vont permettre (i) d’anticiper 
des phénomènes d’expansion de populations déjà installées, (ii) de prédire de nouvelles invasions 
biologiques et (iii) de mettre en place des stratégies de contrôle plus adaptées. 

 

1.3. Présentation générale des modèles d’étude 
 

Ce questionnement a été décliné sur un modèle d’intérêt en santé humaine, le moustique 
Aedes aegypti ainsi que sur plusieurs modèles d’étude d’intérêt vétérinaire et zoonotique, les 
moucherons du genre Culicoides et les tiques dures des genres Amblyomma et Hyalomma. 

 

1.3.1. Les moustiques du genre Aedes 

Au cours de mon DEA, de ma thèse et de mon post-doctorat j’ai travaillé sur le moustique Aedes 
aegypti. Cette espèce, d’origine africaine, à l’origine zoophile et inféodée aux environnements 
forestiers, s’est progressivement adaptées aux environnements anthropiques. Au gré des migrations 
humaines, elle s’est répandue vers le Nouveau Monde dès le XVe siècle et plus récemment, à partir du 
XVIIIe siècle, vers l’Asie à la faveur du développement du commerce maritime. Très adaptées aux 
environnements anthropisés, les femelles Ae. aegypti pondent leurs œufs dans des gîtes artificiels 
(Figure 3) tels que des réservoirs d’eau, des pots des fleurs et des pneus usagés. Ces œufs ayant la 
capacité de subir de longues périodes de dessication (jusqu’à un an), cela permet à l’espèce de se 
maintenir au cours des périodes sèches mais facilite également son transport passif. Cette espèce 
pullule dans les environnements urbains où les systèmes d’adductions d’eau et de gestion de déchets 
sont défaillants, ce qui favorise la multiplication des gites larvaires potentiels. Dans ces conditions, les 
femelles qui piquent quasi exclusivement l’homme sont très souvent impliquées dans la transmission 
d’arbovirus et notamment des virus de la dengue, de la fièvre jaune, du chikungunya et du virus Zika. 
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Figure 3 Femelle Aedes aegypti et gîtes larvaires artificiels en Asie du Sud-Est 

Au cours de ma thèse, je me suis tout d’abord intéressée à la structuration spatio-temporelle des 
populations de ce vecteur, en lien avec sa compétence vectorielle vis-à-vis des virus de la dengue en 
Asie du Sud-Est. Au cours de mon post-doctorat je me suis penchée sur l’impact sur la structure 
génétique, des conditions environnementales, les facteurs écologiques et les activités humaines, 
différentiant des populations selvatiques et domestiques d'Ae. aegypti au Sénégal. 

 

1.3.2. Les moucherons du genre Culicoides 

Les culicoïdes sont de petits moucherons nématocères qui sont dans leur grande majorité 
hématophages (Figure 4). Les Culicoides sont présents dans quasiment toutes les régions du monde à 
l’exception des régions polaires et d’îles isolées des masses continentales (Borkent 2016). Les 
Culicoides sont présents sur un large gradient d’altitude, et certains spécimens ont été capturés jusqu’à 
4 200 m au Tibet et dans les Andes (Garros and Balenghien 2017) montrant une forte plasticité 
biologique et écologique de ce genre (Werner et al. 2020).  

 

 

Figure 4 Adulte de C. nubeculosus (Meigen) et comparaison de taille entre un moustique et un culicoïde 

 

Ces moucherons piquent des mammifères y compris l’Homme, des oiseaux, mais aussi des reptiles. Les 
moucherons du genre Culicoides sont responsables de la transmission de différents virus d’intérêt 
vétérinaire et médical en région paléarctique et afrotropicale (Figure 5). Des émergences virales sont 
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régulièrement rapportées en lien avec les Culicoïdes. Au cours de l’année 2020, le virus Oropouche a 
été détecté pour la première fois en Guyane (source Institut Pasteur de Guyane) ainsi que l’émergence 
de foyer de peste équine en Thaïlande et en Malaisie (source Plateforme ESA). Dans la région ouest 
paléarctique, deux arboviroses des ruminants transmises par les Culicoides sont d’intérêt sanitaire et 
économique : la fièvre catarrhale ovine (FCO) et la maladie de Schmallenberg (SBV). Maladie 
considérée comme exotique pour la Méditerranée et l’Europe avant la fin des années 1990, la fièvre 
catarrhale ovine a émergé dans le bassin méditerranéen à partir de 1998 et, à partir 2006, en Europe 
de l’ouest provoquant une crise sanitaire sans précédent.  

Nous nous sommes tout d’abord intéressés à C. imicola, espèce d’origine afrotropicale. Suite à 
l’apparition de nombreux foyers de FCO à partir des années 1990, il a été suspecté que ce moucheron 
ait subi une extension récente de son aire de répartition dans le bassin méditerranéen. Le travail sur 
cette espèce, réalisé de 2012 à 2015 dans le cadre d’une thèse que j’ai co-encadrée, a été de retracer 
les routes et tempos d’invasion et de mettre en évidence le rôle du vent sur des évènements de 
dispersion à longue distance de cette espèce. Nous nous sommes aussi intéressés à l’étude des 
dynamiques évolutives des populations à la limite de leur distribution géographique qui peut 
renseigner sur les processus sous-jacents à leurs établissements dans de nouveaux milieux. 

Ensuite, nous nous sommes focalisés, dans le cadre d’une thèse de doctorat (2017-2020) sur 
C. obsoletus, une espèce paléarctique autochtone impliquée dans la transmission de la FCO et du virus 
de Schmallenberg en zone tempérée. Après nous être intéressés à la diversité cryptique au sein du 
complexe Obsoletus, nous avons caractérisé les flux géniques de cette espèce à l’échelle de la France, 
en relation avec la dispersion active des Culicoides afin d’étudier l’influence de l’hétérogénéité du 
paysage sur la structure génétique de leurs populations. A plus large échelle, nous avons voulu 
caractériser l’influence des phénomènes de dispersion à longue distance sur la structure génétique 
des populations et également d’identifier les rôles des grandes barrières géographiques sur leur 
dispersion. 

 

 

 

Figure 5 Distribution géographique des six virus principaux transmis par les Culicoides (d’après Purse et al. 2015). 
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1.3.3. Les tiques dures des genres Amblyomma et Hyalomma 

Amblyomma variegatum (« tropical bont tick ») est une tique parasitant le bétail. Elle présente une 
très large distribution qui a été modelée au fil du temps par différents facteurs comme la pluviométrie, 
son transport via le bétail ou les oiseaux, ou parfois par la compétition avec d’autres espèces de tiques. 
Elle est retrouvée dans une grande variété d’environnements et de climats allant de la forêt pluviale 
aux zones montagneuses plus tempérées, et des savanes aux steppes sahéliennes (Walker et al. 2003). 
Son aire de distribution couvre une partie de l’Afrique, son berceau d’origine, ainsi que certaines îles 
de l’océan Indien et de la Caraïbe (Figure 6). A. variegatum est un parasite majeur des bovins, des 
moutons et des chèvres. Les stases immatures peuvent infester de très nombreuses espèces de 
vertébrés (reptiles, oiseaux, petits et grands mammifères), mais avec une nette tendance à la 
monotropie compte tenu de la large proportion de stases immatures se gorgeant sur les ruminants 
domestiques (Morel 1981, Petney et al. 1987). Lors de fortes infestations, A. variegatum peut générer 
des baisses de productivité (pertes en lait et croissance réduite) et causer la destruction des trayons. 
Cette tique est également associée à la dermatophilose, affection bactérienne provoquant des lésions 
cutanées, aggravées en cas de forte infestation par les tiques qui diminuent l’immunité de l’hôte. Enfin, 
A. variegatum est un vecteur majeur d’Ehrlichia ruminantium, l’agent de la cowdriose (heartwater) qui 
touche les bovins, les ovins et les caprins et qui peut induire une très forte mortalité, allant jusqu’à 
80% chez les animaux sensibles. Dans la partie orientale de l’Afrique Australe, le principal vecteur de 
la cowdriose est A. hebraeum (Figure xxx). Les tiques adultes parasitent préférentiellement les hôtes 
de grande taille tels que les bovins et les gros ruminants sauvages, en particulier les girafes, les buffles, 
les élans et les rhinocéros. Elles infestent également des moutons et des chèvres. Les stades immatures 
se nourrissent sur les mêmes hôtes que les adultes mais aussi sur les petites antilopes, le lièvre des 
buissons, la pintade de Numidie et les tortues. Plus rarement, cette espèce peut infester des rongeurs. 

Le modèle A. variegatum m’a permis de de travailler sur le rôle des activités humaines et notamment 
des mouvements de bétail domestique dans les phénomènes d’invasion. Je me suis intéressée à 
l’influence des tailles efficaces des populations de cette espèce en relation avec la résistance aux 
acaricides. J’ai également étudié l’influence de l’interface entre faune sauvage et bétail domestique 
sur la structuration d’A. hebraeum, espèce endémique d’Afrique Australe.  

 

 

Figure 6 Mâle adulte Amblyomma variegatum et carte de distribution d’A. variegatum et d’A. hebraeum (d’après (Walker 
and Olwage 1987, Walker et al. 2003)) 
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Enfin, depuis 2016, j’ai commencé à m’intéresser aux tiques du genre Hyalomma impliquées dans la 
transmission de plusieurs agents pathogènes humains et animaux en Eurasie et en Afrique. Endémique 
dans plusieurs pays méditerranéens, du Maghreb à la péninsule ibérique et de l'Italie à la Turquie, 
cette espèce était absente des régions du sud de la France jusqu’à 2015. Depuis cette date, H. 
marginatum s’est établie sur le littoral méditerranéen français, avec une aire de répartition qui ne 
cesse de s’étendre (Vial et al. 2016) (Figure 7). 

Hyalomma marginatum est une tique à deux hôtes réalisant une génération par an dans la nature 
(Hoogstraal 1979). Les larves, qui infestent des petits vertébrés (lièvres et lapins, hérissons, oiseaux 
souvent présents au sol (comme les merles, les rouges-gorges ou les grives…), ne se détachent pas une 
fois gorgées mais subissent sur l’hôte, en quelques jours, une métamorphose à l’issue de laquelle les 
nymphes se refixent immédiatement à côté de l’exuvie dont elles viennent de sortir. Ce sont les 
nymphes, une fois gorgées, qui se détachent de leurs hôtes avant de subir au sol la métamorphose en 
adulte. Les adultes quant à eux ont une prédilection marquée pour les grands vertébrés : chevaux, 
bovins, ovins et caprins, mais aussi sangliers ou chevreuils (Stachurski and Vial 2018). 

Cette tique revêt une grande importance en termes de santé humaine et animale. Elle est en effet 
vectrice du virus de la fièvre hémorragique de Crimée-Congo (FHCC), virus qui provoque chez l’homme 
des flambées de fièvre hémorragique virale sévère, avec un taux de létalité pouvant aller de 10 à 40%. 
Endémique en Afrique et en Asie, ce virus est considéré comme un agent pathogène émergent en 
Europe et affecte déjà plusieurs pays comme l’Espagne avec plusieurs cas humains dénombrés depuis 
2016. H. marginatum est également vectrice de la bactérie Rickettsia aeschlimannii, responsable de 
fièvres boutonneuses et présente dans des pays d’Europe de l’Ouest comme la France, l’Espagne et le 
Portugal, mais aussi de Babesia caballi et Theileria equi, agents responsables des piroplasmoses 
équines. Toutefois, alors que jusqu’ici, seuls ces quatre agents pathogènes sont régulièrement mis en 
avant comme étant vectorisés par H. marginatum, il est fort probable que cette tique puisse porter et 
potentiellement transmettre une plus grande diversité d’agents pathogènes peu étudiés jusqu’ici 
(Estrada-Peña et al. 2018). 

Plus spécifiquement, je développe actuellement une approche de phylogéographie sur H. marginatum 
considérée comme l’un des vecteurs majeurs du virus de la fièvre hémorragique de Crimée-Congo 
(CCHFv) pour confirmer son introduction récente dans le sud la France et retracer ses voies 
d’introduction.  

 

Figure 7 Mâle et femelle de H. marginatum et répartition connue de H. marginatum en Europe en 2021 (Source EFSA) 
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2. Travaux de recherche et principaux résultats 
 

2.1. Recherches développées sur les moustiques de l’espèce Ae. aegypti 
 

2.1.1. Analyse spatiale et temporelle de la variabilité génétique d’Ae. aegypti au Sud Vietnam  

C’est au cours de ma thèse que j’ai commencé à m’intéresser au mode de fonctionnement des 
populations de ce vecteur dans les conditions naturelles afin de mieux comprendre l’organisation 
génétique des populations et d'estimer les flux de gènes entre ces populations dans le but de mieux 
appréhender l’épidémiologie des maladies transmises et d’établir des stratégies de lutte adaptées.  

Une étude de la variabilité génétique du vecteur a été initiée au Sud Vietnam à l’aide de marqueurs 
microsatellites nouvellement développés. Les résultats obtenus ont été comparés à une méthode 
largement éprouvée, les isoenzymes. Une analyse de la structure génétique ainsi que celle de la 
compétence vectorielle des populations ont été menées à une échelle spatiale (de niveau local, à Ho 
Chi Minh Ville et de niveau régional) et à une échelle temporelle (à différentes périodes de l’année).  

L’étude spatiale a montré que le patron de différenciation génétique des populations diffère selon le 
niveau d’observation : (1) au niveau de la ville de Ho Chi Minh ville, ont été démontrés l’influence des 
pratiques de stockage d’eau et des densités humaines sur le niveau de différenciation génétique des 
populations de moustiques, ainsi que de la pression insecticide qui a été caractérisée par des test de 
résistance aux insecticides (2) au niveau régional, lors d’une étude réalisée entre le Vietnam, le 
Cambodge et la Thaïlande, la différenciation génétique la plus faible a été observée entre les 
populations de moustiques de Ho Chi Minh Ville et de Phnom Penh, distants de 250 km, suggérant que 
le transport passif du moustique par l’homme est responsable des flux de gènes.  

Une étude temporelle de la variabilité génétique d’Ae. aegypti à Ho Chi Minh Ville montre que la 
différenciation génétique, estimée en se basant sur le polymorphisme isoenzymatique, baisse à la 
saison des pluies et augmente de façon significative à la saison sèche. A l’intérieur d’un même 
échantillon, les fréquences alléliques aux loci microsatellites varient faiblement entre le début de la 
saison des pluies et le début de saison sèche. Cependant, la composition allélique change de façon 
importante entre ces deux saisons. De plus, la compétence vectorielle vis à vis du virus de la dengue 2 
montre des variations au niveau des taux d’infection qui restent cependant stables et homogènes à la 
saison des pluies. Ce travail a ainsi permis de proposer un modèle de fonctionnement des populations 
d’Ae. aegypti dans l’espace et dans le temps. La dynamique d’expansion des virus de la dengue en 
relation étroite avec son vecteur, dépend de la composition génétique des populations de moustiques 
et leur évolution dans l’aire de répartition naturelle de l’espèce. 

Ces travaux ont été réalisés au cours de mon DEA et de ma thèse au sein de l’Unité d’Ecologie des 
Systèmes Vectoriels de l’Institut Pasteur à Paris. Publications n°1-8 ;10. 

 

2.1.2. Diversité et structure génétique des populations domestiques et selvatiques 

d’Ae. aegypti en Afrique de l’Ouest 

L'épidémiologie de la dengue n'est pas bien comprise en Afrique de l'Ouest. Contrairement à l'Asie du 
Sud-Est où la transmission interhumaine est le plus souvent détectée, en Afrique de l'Ouest, la 
transmission sylvatique semble être prédominante. Toutefois, malgré des manifestations sylvatiques 
et la présence de moustiques vecteurs dans les zones urbaines, seuls quelques cas sporadiques ont été 
signalés pendant ou après ces amplifications virales sylvatiques, ceci étant corrélé à de rares isolement 
du virus de la dengue (DENV) sur Aedes aegypti (Zeller et al. 1992, Traore-Lamizana et al. 1994). 
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Ae. aegypti, est une espèce polytypique qui comprend deux formes principales se distinguant par leur 
morphologie, leur écologie, leur éthologie et leur génétique (Tabachnick and Powell 1979, Failloux et 
al. 2002) i. Ae. aegypti aegypti (Aaa), une forme de couleur claire qui se reproduit dans les 
environnements domestiques ou péridomestiques et se trouve présente dans les zones côtières de 
l'Afrique de l'Est et de réparation cosmotropicale, et ii. Ae. aegypti formosus (Aaf), une forme sombre 
qui se reproduit dans les trous d'arbres et parfois dans les trous de pierres, et se retrouve 
principalement en Afrique subsaharienne. Au Sénégal, des variations morphologiques et éthologiques 
ont été observées entre les populations d'Ae. aegypti, liées à leur localisation géographique et au type 
d'habitat. Une forme sylvatique est présente dans les forêts-galeries du sud du Sénégal. Elle a des 
tendances zoophiles et utilise les trous d'arbres comme sites de reproduction. Une forme domestique 
est retrouvée dans les villages de savane, les zones sahéliennes et les zones urbaines. Cette dernière 
forme est écologiquement similaire à Ae. aegypti aegypti et est très anthropophile. 
Morphologiquement, les deux formes que l'on trouve au Sénégal sont caractérisées par une couleur 
sombre, la forme "domestique" étant légèrement plus pâle  

Dans cette étude, nous avons analysé, à l’aide d’allozymes, la diversité génétique et la structure des 
populations d'Ae. aegypti collectées dans différentes zones du Sénégal qui se distinguent par leurs 
caractéristiques écologiques. Les populations du Sénégal sont fortement structurées mais avec un 
faible niveau de différenciation génétique. Les Ae. aegypti des populations "domestiques" présentent 
une diversité génétique réduite et une différenciation génétique plus faible que les populations 
sylvatiques. 

Les résultats de cette étude nous ont permis de formuler deux hypothèses. La première est que les 
populations domestiques d'Ae. aegypti pourraient avoir une origine sylvatique. Nos résultats montant 
une nette persistance des flux génétique entre les populations sylvatiques et domestiques, 
soutiennent cette hypothèse. Le processus de domestication pourrait avoir été associé à une série de 
changements morphologiques, comportementaux et démographiques, comme cela a déjà été signalé 
pour différentes populations au Burkina Faso (Wallis et al. 1983). La simplification génétique pendant 
la domestication peut se produire par des effets fondateurs suivis d'une compétition intraspécifique. 
En outre, lorsqu'une population nouvellement fondée est isolée de son origine sylvatique, on peut 
s'attendre à une nouvelle perte de variabilité génétique (Dujardin 1998). Ces constatations impliquent 
que les conditions environnementales, les facteurs écologiques et les activités humaines ont été les 
facteurs qui ont façonné la structure génétique des populations d'Ae. aegypti au Sénégal. 

La deuxième hypothèse serait que la forme "domestique" pourrait être un hybride récent entre la 
forme Ae. a. aegypti domestique d'Afrique du Nord et la forme selvatique Ae. a. formosus d'Afrique 
de l'Ouest, comme le suggère Tabachnick (Tabachnick 1991). Il suppose que la domestication n'est pas 
suffisante pour maintenir une population sympatrique distincte. Cette hypothèse pourrait expliquer le 
faible niveau de différenciation génétique observé au Sénégal et que la forme présente une couleur 
sombre comme la forme formosus mais qu'elle porte des taches blanches sur le premier tergite 
abdominal et montre une préférence trophique pour l’homme.  

Ces travaux montrent bien que si les motifs des écailles sur les tergites sont en corrélation avec les 
différences génétiques en Afrique de l'Est (Tabachnick et al. 1979), ce n'est pas le cas en Afrique de 
l’Ouest. Ceci a été confirmé par d’autres études en Afriques de l’Ouest (Paupy et al. 2008, Sylla et al. 
2009, Paupy et al. 2010, Moore et al. 2013, Xia et al. 2020), où, si la couleur de la cuticule est 
principalement noire, elle présente un continuum de motifs d'écailles pâles sur les tergites 
abdominaux. En outre, des études morphologiques et taxonomiques ont montré récemment que la 
classification d'Ae. aegypti en deux sous-espèces n'est pas valide au Sénégal, les populations 
présentant un polymorphisme morphologique au niveau intra-familial (Diouf et al. 2020). L’absence de 
barrières génétiques associées à l'habitat en Afrique soulève des questions intéressantes sur l'histoire 
évolutive d'Ae. aegypti, notamment sur celle liée aux processus de domestication et de son adaptation 
à l’homme et lorsque le changement d’habitat n’est pas lié à de la différentiation génomique (Xia et 
al. 2020). Une étude récente de génomique des populations (Dickson et al. 2017) a permis de 
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caractériser une forte différenciation génétique entre les populations d’Aaa du Sénégal et celles d’Aaa 
en dehors de l'Afrique, ce qui permet d’émettre l’hypothèse que de des taxons cryptiques d'Ae. aegypti 
pourraient exister en Afrique de l'Ouest. Les grandes différences génétiques observées se sont seraient 
accumulées sur une longue période suite à l'évolution de réarrangements chromosomiques (Dickson 
et al. 2016). L’existence d'espèces cryptiques d'Ae. aegypti pourrait avoir un impact négatif sur les 
efforts de lutte contre cette espèce. Il y a un donc un besoin de définir les distributions géographiques 
des réarrangements chromosomiques qui sont associés ces sous-espèces cryptiques d'Ae. aegypti.  

 

Ce travail a été réalisé dans le cadre de mon contrat post doctoral réalisé au sein de l’Unité de zoologie 
médicale de l’Institut Pasteur de Dakar et en collaboration avec ses équipes. Ce travail a été financé 
par le Programme spécial pour la recherche et la formation dans le domaine des maladies tropicales 
UNICEF/UNDP/World Bank/WHO (TDR) : A00398. Publication n°16. 

 

2.2. Recherches développées sur le modèle Culicoides 
 

2.1.1. Expansion et colonisation du bassin méditerranéen par Culicoides imicola (Diptera : 

Ceratopogonidae) 

Culicoides imicola, est une espèce d’origine afrotropicale, vecteur majeur du virus de la fièvre 
catarrhale ovine (FCO) sur l’ensemble de son aire de distribution. Suite à l’émergence de la FCO dans 
le bassin méditerranéen, les populations de C. imicola ont été découvertes dans des territoires où elles 
étaient considérées comme absentes, ce qui a alors conduit à l’hypothèse, largement partagée, que 
cette présence était la résultante d’une expansion récente de l’espèce. Le but de ce travail a été alors 
de caractériser les processus de colonisation du bassin méditerranéen par cette espèce. 

Avant les années 2000, la FCO est considérée comme une maladie exotique à au bassin méditerranéen, 
avec seulement quelques incursions sporadiques au Portugal, dans le sud-ouest de l’Espagne, certaines 
îles grecques et à Chypre, zones où C. imicola est considéré comme présent (Mellor et al. 2009). A la 
fin des années 90, on voit apparaitre massivement des foyers de FCO dans des zones précédemment 
indemnes et dans lesquelles la présence de C. imicola n’avait jamais été vérifiée (Mellor and Wittmann 
2002, Mellor et al. 2009). La communauté scientifique émet alors l’hypothèse d’une extension récente 
de l’aire de répartition de C. imicola, en lien avec les changements climatiques actuels, pour expliquer 
la situation épidémiologique dans le bassin méditerranéen. Les premiers travaux de phylogéographie, 
basés sur des séquences d’ADN mitochondrial, semblaient en cohérence avec cette hypothèse (Dallas 
et al. 2003, Nolan et al. 2008, Calvo et al. 2009). Ils montraient une structuration des populations de 
C. imicola entre l’est et l’ouest du bassin méditerranéen, identifiant des routes de colonisation en 
cohérence avec la circulation observée des différents sérotypes et mettaient en évidence une 
signature de colonisation récente pour les populations de la partie ouest du bassin méditerranéen. Par 
contre, une étude plus récente, basée sur des marqueurs microsatellites va en faveur d’un scenario de 
présence plus ancienne de cette espèce en Italie avec des flux de migrants réguliers depuis l’Afrique 
du Nord (Mardulyn et al. 2013) (Figure 8). 
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Figure 8 Hypothèses de colonisation du bassin méditerranéen par C. imicola. A : expansion récente vers le nord de l'aire de 
répartition de C. imicola à partir de deux ou trois sources génétiquement distinctes d’après (Dallas et al. 2003, Nolan et al. 

2008, Calvo et al. 2009) ; B : présence ancienne de C. imicola en Italie avec une immigration récurrente en provenance 
d'Afrique du Nord d’après (Mardulyn et al. 2013) 

 

Ceci nous a donc amené à nous interroger sur le statut invasif de cette espèce et à essayer de 
caractériser le tempo de colonisation de C. imicola dans le bassin méditerranéen, en relation avec les 
populations de la zone native de distribution de cette espèce (Afrique Subsaharienne et Moyen-
Orient). Nous avons cherché à déterminer les facteurs démographiques, historiques et évolutifs ayant 
conduit à la répartition et à la structuration actuelle des populations de C. imicola. Ceci a été mené à 
différentes échelles : sur l’ensemble de l’aire de distribution actuelle de cette espèce, dans le bassin 
méditerranéen, et plus localement entre la France et l’Espagne. Pour cela, nous avons utilisé une 
approche intégrée, avec un échantillonnage représentatif de l’aire de distribution de l’espèce, une 
approche multi-loci combinant marqueurs mitochondriaux, gène nucléaire et marqueurs 
microsatellites. Les analyses ont fait appel à de la phylogéographie, de la génétique des populations 
classique, des analyses bayésiennes de type ABC permettant de tester des scénarios de colonisation et 
de la modélisation. 

La diversité observée à partir des séquences mitochondriales et des marqueurs microsatellites 
montrent une plus forte diversité en Afrique subsaharienne que dans le bassin méditerranéen ce qui 
confirme l’origine afrotropicale de C. imicola. Les marqueurs mitochondriaux mettent en évidence 
quatre grands clusters génétiques différentiant les échantillons d’Afrique de l’Est et de l’Ouest et l’Est 
et l’Ouest du Bassin méditerranéen (Figure 9). Les relations entre les différents haplotypes (Afrique de 
l’Est et Est bassin méditerranéen et Afrique de l’Ouest/Ouest bassin méditerranéen) ne permettent 
pas d’exclure un scénario de colonisation du bassin méditerranéen avec deux routes distinctes. 
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Figure 9 Clustering génétique des populations de C. imicola (WMB, western Mediterranean Basin, EMB, eastern 
Mediterranean Basin, WA, western Africa, SEA, southeastern Africa) (A) et réseau d’haplotypes (B) des séquences 

mitochondriales COI. La taille des cercles est proportionnelle aux nombres d’individus portant cet haplotype. Les couleurs 
représentent l’origine géographique des individus.  

 

Le patron observé avec les microsatellites est un peu différent en Afrique, opposant un cluster centre-
africain et un cluster sud-africain (Figure 10). Des signaux d’échanges génétiques passés ont été mis 
en évidence entre ces clusters qui pourraient s’expliquer par des contractions-expansions 
démographiques subies par les populations lors des épisodes glaciaires et interglaciaires du 
Pléistocène. Avec les marqueurs microsatellites, le scénario de colonisation le plus probable est en 
faveur d’un évènement d’introduction unique donnant le groupe centre-africain comme population 
source des populations méditerranéennes. Cet évènement serait consécutif aux périodes ayant permis 
l’humidification du Sahara à la fin du Pléistocène et créant des connections importantes entre la côte 
nord-africaine et le centre du continent. 

 

 

Figure 10 Clustering génétique des populations de C. imicola basé sur les données microsatellites (WMB, western 
Mediterranean Basin, EMB, eastern Mediterranean Basin, CA, central Africa, SA, southern Africa) 
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Au sein du bassin méditerranéen, on a vu précédemment que l’on retrouvait bien les groupe Est et 
Ouest bassin méditerranéens précédemment décrits. Ces populations auraient divergé au cours de 
l’Holocène. Les facteurs ayant conduit à cette divergence ne sont pas complètement compris mais il 
est possible que des facteurs environnementaux comme des barrières physiques, fragmentation des 
habitats liés à des évènements climatiques, aient conduits à cette différentiation. Au sein de la partie 
Ouest du bassin méditerranéen on observe deux clusters génétiques, l’un regroupant les populations 
du Maroc, du Portugal et de l’Espagne et l’autre l’Algérie, l’Italie et la France. Les analyses réalisées 
suggèrent que C. imicola aurait colonisé le sud-ouest de l’Europe via deux routes de colonisation depuis 
l’Afrique du Nord : du Maroc vers l’Espagne et le Portugal et de de l’Algérie vers la péninsule italienne 
et la France. Cette colonisation est ancienne, datée d’au moins 200 ans accompagnée d’évènements 
de migration récurrente. 

L’ensemble de ce travail permet donc de proposer une nouvelle hypothèse expliquant la distribution 
actuelle de C. imicola dans le bassin méditerranéen (Figure 11). Cette hypothèse soutient une présence 
ancienne de C. imicola dans le bassin méditerranéen sur sa côte africaine et européenne. Ce qui infirme 
l’hypothèse classiquement admise d’une colonisation très récente dans le bassin méditerranéen. 
L’effort d’échantillonnage réalisé suite aux foyers de FCO n’aurait fait que révéler la présence de 
populations installées de plus longue date. Par contre une augmentation de la taille des populations 
observée dans l’Ouest méditerranéen en lien avec l’augmentation des températures auraient pu ainsi 
favoriser la transmission des différents sérotypes identifiés dans la zone.  

 

 

Figure 11 Scénarios permettant d’expliquer la diversité génétique et la distribution actuelles de C. imicola 

A une échelle plus locale, des missions de surveillance entomologique ont montré à partir de 2008 
l’observation répétée de C. imicola en France dans le département des Pyrénées-Orientales (Venail et 
al. 2012). Ceci laissait à penser qu’il existait un lien génétique entre ces populations et les populations 
déjà présentes en Catalogne (Sarto i Monteys et al. 2005). Une étude d’assignation génétique a été 
menée à l’aide marqueurs microsatellites et mitochondriaux qui montre deux groupes un groupe 
incluant les populations du Maroc, d’Espagne, du Portugal et des Baléares et un groupe incluant les 
populations d’Algérie de Sardaigne et de Corse, du Var et des Pyrénées-Orientales. L’hypothèse d’une 
remontée d’individus depuis la Catalogne n’est donc pas soutenue par l’analyse génétique (Figure 12). 
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Figure 12 Arbre en neighbor-joining et résultats de clustering génétique obtenu à partir des données microsatellites pour 

les populations de C. imicola. (a) L’arbre en neighbor-joining est basé sur la distance génétique de Cavalli-Sforza & Edwards 
(Cavalli-Sforza and Edwards 1967). Les valeurs de bootstrap sont calculées sur 1 000 répétitions (seules les valeurs >50 % 
sont indiquées). (b) Chaque ligne verticale représente un individu, et chaque couleur représente un groupe. Les individus 

sont regroupés par lieu d'échantillonnage : Algérie (Skikda, Wilaya de Jijel), Baléares (Majorque), France continentale 
(Pyrénées-Orientales, Roquebrune-sur-Argens, Bormes-les-Mimosas), Espagne continentale [Girona (Catalogne), Tolède, 
Huelva], Corse (Figari, Pietracorbara), Maroc (Khemisset, Sidi Yahia El Gharb), Portugal (Beja, Castelo Branco), Sardaigne 

(San Giovanni Suergiu) 

 

Les scénarios testés par la méthode ABC soutiennent une introduction depuis la Corse. La dispersion 
des Culicoides par les vents sur de longues distances au-dessus des masses d’eau est bien documentée 
(Sellers et al. 1977, Braverman and Chechik 1996). Des simulations mathématiques ont montré que 
des particules assimilées à des culicoïdes pouvaient avoir des trajectoires de vol passif porté par le vent 
depuis les côtes nord africaines, via les Baléares, jusqu’à la côte au niveau de la frontière franco-
espagnole. Cependant le modèle a montré qu’à certaines dates, qui correspondent au pic d’abondance 
des populations de culicoïdes en Corse, des évènements de vents plus rares peuvent transporter des 
particules depuis la Corse jusqu’en France continentale (Figure 13).  
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Figure 13 Introduction de C imicola à partir de la Corse liée au transport par les vents : origine des vents transportant 
potentiellement C. imicola vers l'emplacement du piège dans les Pyrénées-Orientales à l’aide du modèle de dispersion 

NAME (A) et exemple de rétro trajectoire des particules sur 36 heure au pic d’abondance des populations de Culicodes en 
Corses (B) 

Des analyses sont actuellement en cours afin de caractériser l’influence du paysage ainsi que des 
variables environnementales sur la dispersion de cette espèce dans la partie Ouest du Bassin 
méditerranéen. L’objectif est d’estimer la friction du paysage, les chemins de dispersion sur ce paysage 
ainsi que l'effet des facteurs environnementaux sur la distance génétique (Figure 14). Les premiers 
résultats montrent que la dispersion passive des culicoïdes est largement influencée par la vitesse et 
la direction du vent, la température et que la mer ne constitue pas une barrière à la dispersion même 
si elle peut en modifier la trajectoire. La dispersion active est principalement déterminée par la densité 
des hôtes, la température de l'air, les précipitations et la qualité de l'habitat. 

 

 

Figure14 Carte préliminaire de rugosité estimée et des chemins de dispersion à moindre coût pour C. imicola dans la partie 
Ouest du Bassin méditerranéen 
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La distribution de C. imicola est limitée au Sud de la France (dans le Var et les Pyrénées-Orientales) 
(Figure 15), ce qui questionne sur son potentiel à s’étendre au-delà de ces régions (Venail et al. 2012).  

 

 

Figure 15 Carte de la distribution géographique et de l’abondance de Culicoides imicola dans le Var et les Alpes Maritimes 
d’après les données de surveillance obtenues entre 2003 et 2019. 

 

Pour y répondre, nous nous sommes intéressés à la dynamique évolutive des populations à l’échelle 
locale en comparant deux zones de distribution : une centrale en Corse, et une marginale dans le 
département du Var. En combinant suivis entomologiques et génétique des populations, cette étude 
a révélé (i) une très faible abondance et diversité génétique des populations dans le Var (Figure 16 a, 
b), contrairement aux populations de Corse, et (ii) une différenciation génétique marquée entre les 
populations corses et varoises, qui semble croitre dans le temps (Figure 16 c). Cela suggère que les 
populations marginales sont potentiellement plus sensibles aux fluctuations environnementales (par 
exemple les densités de bovins/ovins, les conditions climatiques) et aux facteurs démographiques 
telles que la dérive génétique ou les goulots d’étranglement. Ainsi, des conditions environnementale 
et climatiques non optimales, couplées à de faibles abondances des populations peuvent contribuer à 
limiter l’expansion de C. imicola en France.  

 

 

Figure 16 Structure génétique des populations de Culicoides imicola à partir des données microsatellites. a Clustering 
génétique des échantillons de C. imicola. Chaque ligne verticale représente un individu et chaque couleur représente un 

cluster. b Arbre en neighbor-joining basé sur la distance génétique de Cavalli-Sforza & Edwards (1967). Les valeurs de 
bootstrap sont calculées sur 1 000 réplicas (seules les valeurs > 50 % sont indiquées). c Analyse en composante principale 

basée sur les fréquences alléliques 
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L’ensemble de ce travail a permis une caractérisation des populations sources et des routes de 
colonisation empruntées par les populations colonisatrices pour étendre l’aire de répartition de 
l’espèce. Alors que la présence de cette espèce dans le bassin méditerranéen était décrite comme 
récente et liée au réchauffement climatique contemporain, nous avons montré que les populations 
méditerranéennes de l’espèce étaient installées depuis des décennies voire des siècles avant leur 
découverte. L’histoire de la colonisation de C. imicola est une excellente illustration des facteurs 
démographiques et évolutifs impliqués dans les processus de colonisation et notamment du rôle 
fondamental de la dispersion naturelle dans les phénomènes d’invasion. Une étude récente de 
phylogéographie de C. imicola à l’aide du gène COI, a mis en évidence un déséquilibre de liaison entre 
Cardinium, bactérie endosymbiotique des Culicoides et les mitochondries (Pilgrim et al. 2021). Les 
résultats obtenus reflètent les flux de gènes des endosymbiontes dans le bassin méditerranéen mais 
ne permettent pas d’élucider les flux de gènes de leurs hôtes. Ceci pourrait constituer un facteur 
supplémentaire pour expliquer certaines discordances mito-nucléaires que nous avons pu observer 
dans notre étude et cela nous conforte dans notre choix d’une approche combinant différents types 
de marqueurs moléculaires. Des travaux de génétique des populations réalisés avec un autre set de 
marqueurs microsatellites sur un plus petit nombre de populations semblent confirmer l'existence de 
différentes voies de dispersion de C. imicola dans la région méditerranéenne (Onyango et al. 2015b). 
Ils confirment également l'existence d'un flux génique entre le Kenya et les îles du sud-ouest de l'océan 
Indien soulignant un potentiel risque d'introduction de nouveaux sérotypes de BTV par des Culicoides 
infectés transportés par le vent vers ces îles. Les études de modélisation la distribution de C. imicola, 
indiquent que cette espèce verra ses habitats favorables s’étendre vers des latitudes plus élevées à la 
faveur du réchauffement climatique au cours des prochaines années (Gao et al. 2021a). Dans ce 
contexte de changement global, les études de génétiques de populations en permettant de mieux 
comprendre le fonctionnement des populations de C. imicola, vont permettre de mieux évaluer le 
potentiel de cette espèce à s’installer dans de nouveaux territoires devenus favorables, ainsi que 
d’évaluer les risques d’introduction de virus dans des zones précédemment indemnes. 

 

Ces travaux ont été réalisés par Stéphanie Jacquet dans le cadre de sa thèse sur la colonisation du 
bassin méditerranéen par C. imicola dirigée par Jérémy Bouyer et Christine Chevillon, encadrée par C. 
Garros et moi-même. Johana Restrepo dans le cadre de son stage de master 1 a également contribué 
à ce travail. Ce travail a fait l’objet de trois publications : n°21-23. Ces recherches ont été financées 
dans le cadre du projet VMERGE. 

 

2.2.2. Diversité génétique et dispersion de Culicoides obsoletus (Diptera : Ceratopogonidae) en 

région paléarctique 

La Méditerranée et l’Europe connaissent depuis 1998 des épizooties récurrentes fièvre catarrhale 
ovine et de virus (FCO) de Schmallenberg (SB), virus transmis par des espèces de moucherons 
hématophages autochtones appartenant au genre Culicoides (Diptera : Ceratopogonidae), et touchant 
les ruminants domestiques d’élevage (bovins, ovins, caprins).  

Fin 2011, le virus de Schmallenberg, autre virus des ruminants domestiques transmis par les Culicoides, 
a émergé en Europe de l’Ouest provoquant chez les ruminants des malformations congénitales et de 
la mortinatalité. La transmission très rapide de ce virus par les espèces autochtones de Culicoides a 
permis sa propagation à 14 pays européens en une seule année. Les analyses épidémiologiques 
récentes de ces épizooties montrent : (i) l’importance du vent dans la dispersion à longue et à courte 
distance des Culicoides (Sedda et al. 2012, Burgin et al. 2013, Sedda and Rogers 2013, Sedda et al. 
2015), (ii) que la circulation du virus de la FCO en France s’est effectuée de proche en proche (Pioz et 
al. 2011), (iii) et que l’arrêt des mouvements d’animaux d’élevage n’auraient pas affecté la 
transmission du virus de Schmallenberg (Gubbins et al. 2014). Les études de capture-marquage-
recapture ont montré la grande difficulté de mise en œuvre de ces expérimentations chez les 
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Culicoides pour évaluer les capacités de dispersion des espèces vectrices (Kirkeby et al. 2013, Kluiters 
et al. 2015). Ainsi, l’apport de nouveaux éléments de compréhension sur la structuration et les 
capacités de dispersion des espèces d’intérêt de Culicoides sont primordiaux et devraient permettre 
une meilleure gestion du risque épidémiologique.  

La dispersion des Culicoides correspond à ce que les écologues qualifient de dispersion stratifiée ou 
« stratified dispersal » qui résulte de la combinaison de processus survenant à différentes échelles 
spatiales, c'est-à-dire de diffusion à faible distance combinée à des sauts sur de plus longues distances. 
Si les vents régionaux et les mouvements d’air locaux ont un rôle indéniable dans la dispersion des 
Culicoides, des facteurs anthropiques jouent également un rôle prépondérant, notamment à l’échelle 
locale (répartition des hôtes, structuration du paysage). L’influence de ces différents facteurs va 
également être modulée en fonction des espèces de Culicoides considérées, celles-ci présentant des 
préférences d’hôte et d’écologie larvaire différentes. Il est donc crucial de comprendre l’importance 
relative des différents modes de dispersion des Culicoides ainsi que le rôle des facteurs biotiques et 
abiotiques influençant cette dispersion.  

L’objectif de ce travail sera de déterminer par l’observation de patrons de distributions des fréquences 
alléliques, comment la dispersion a pu façonner l’arrangement spatial de la diversité génétique et 
notamment comment celle-ci est influencée par les paysages et par les caractéristiques des habitats 
qui peuvent selon le cas favoriser ou limiter les mouvements des Culicoides. Une espèce paléarctique 
vectrice de FCO et du virus Schmallenberg, Culicoides obsoletus a été choisie comme modèle d’étude. 
C. obsoletus est une espèce très largement répandue, capable de se reproduire dans une large gamme 
d'habitats. Cependant, C. obsoletus est une espèce sympatrique avec une espèce morphologiquement 
non distinguable, C. scoticus. De plus, plusieurs auteurs ont récemment signalé l'existence d'une 
diversité cryptique au sein de l'espèce (Ander et al. 2013, Elbers et al. 2013, Meiswinkel et al. 2015). 
Ceci nous a obligé à nous assurer du statut taxonomique des individus inclus dans notre étude. Cette 
étude a été menée à différentes échelles afin d’avoir une vision complète des phénomènes sous-
jacents.  

 

Diversité cryptique au sein du complexe Obsoletus/Scoticus à l’échelle européenne 

 

La littérature définit le groupe Obsoletus comme un groupe d'espèces difficilement distinguables 
morphologiquement, notamment pour les femelles qui ne sont pas différentiables sur la base de 
critères morphologiques, hormis par les experts (Meiswinkel et al. 2004, Mathieu 2011, Hadj-Henni et 
al. 2015). Les adultes des espèces de ce groupe sont connus pour être abondants, répandus à travers 
l'Europe centrale et septentrionale. A l'heure actuelle, le groupe est une entité taxonomique artificielle 
encore mal définie, sans véritable consensus sur les espèces incluses, Actuellement, le Groupe 
Obsoletus est composé de neuf espèces valides : C. obsoletus (Meigen), 1818 ; C. sinanoensis Tokunaga, 
1937 ; C. scoticus Downes & Kettle, 1952 ; C. montanus Shakirzjanova, 1962 ; C. gornostaevae Mirzaeva, 
1984 ; C. abchazicus Dzhafarov, 1964 ; C. filicinus Gornostaeva & Gachegova, 1972 ; C. alachua 
Jamnback & Wirth, 1963 ; et C. sanguisuga (Coquillet, 1901).  

En plus de ce groupe, Meiswinkel et collaborateurs (Meiswinkel et al. 2015) ont défini le complexe 
Obsoletus qui regroupe des taxons pour lesquels la morphologie des femelles est très similaire. Ce 
complexe comprend C. obsoletus, C. montanus et C. scoticus. Plusieurs auteurs ont récemment  signalé 
l'existence d'une diversité cryptique au sein de C. obsoletus, à savoir C. obsoletus clade "O2" et C. 
obsoletus clade "O3" en Suède et en Suisse (Ander et al. 2013), et C. obsoletus clade "dark" aux Pays-
Bas (Elbers et al. 2013, Meiswinkel et al. 2015). Nous allons utiliser ici le terme "complexe 
Obsoletus/Scoticus" pour désigner les espèces cryptiques C. obsoletus, C. scoticus et C. montanus ainsi 
que l’ensemble de ces clades nouvellement décrits dans la littérature. 
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Le complexe Obsoletus/Scoticus, tel qu'il se présente actuellement dans la littérature, est confus et 
nécessite une révision. De plus les espèces cryptiques sympatriques peuvent présenter des 
compétences vectorielles différentes et peuvent ainsi biaiser les enquêtes épidémiologiques. Il 
apparaît donc nécessaire d'évaluer la diversité intra- et interspécifique au sein de ce complexe. 

Nous avons donc caractérisé et cartographié la diversité au sein complexe Obsoletus/Scoticus sur une 
zone allant des de la Scandinavie aux îles Canaries (du nord au sud) et des îles Canaries à la Turquie 
(d’ouest en est). Nos principaux objectifs étaient d'identifier et décrire la diversité cryptique observée 
au sein du complexe Obsoletus/Scoticus sur une vaste zone géographique en utilisant des analyses 
moléculaires et de questionner le statut taxonomique de certains clades nouvellement décrits. Nous 
avons donc mené une étude moléculaire qui combinait le séquençage de plusieurs marqueurs (COI, 
ADN ribosomique 16S et 28S), des analyses phylogénétiques ainsi que des analyses de délimitation 
d’espèces afin d’explorer la diversité génétique au sein du complexe Obsoletus/Scoticus en l'Europe 
occidentale. 

 

 

Figure 17 Sites d'échantillonnage des moucherons piqueurs représentés par le nombre d'individus par clade au sein du 
Complexe Obsoletus/Scoticus 

 

De fortes variations de latitudinales dans la diversité des espèces cryptique a été observée (Figure 17). 
Cette étude clarifie les relations phylogénétiques entre les espèces appartenant au complexe 
Obsoletus/Scoticus. Nous avons identifié et a validé cinq unités moléculaires taxonomiques 
opérationnelles (MOTU), C. obsoletus, C. scoticus, C. obsoletus clade O2, C. obsoletus clade dark et une 
MOTU correspondant à une espèce non identifiée (Figure 18). Ces trois dernières espèces n'ont pas 
été formellement décrites mais nos résultats confirment qu'elles doivent être considérées comme des 
espèces à part entière. Des études plus détaillées de leur morphologie et l'écologie seront nécessaires 
pour fournir une description plus détaillée de ces espèces. En outre, nos résultats soulèvent des 
questions concernant le statut taxonomique de C. montanus, qui était auparavant considérée comme 
une espèce taxonomiquement valide. 
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Figure 18 Arbre phylogénétique en maximum de vraisemblance des gènes concaténés (cox1 ; 16S rDNA) représentant la 
délimitation des espèces et les relations au sein du complexe Obsoletus/Scoticus 

 

 

Une forte connectivité des populations de C. obsoletus à l’échelle européenne 

 

Culicoides obsoletus est une espèce autochtone et abondante en Europe. Elle est très largement 
distribuée dans une zone allant de l’Afrique du Nord (Sghaier et al. 2017, Bourquia et al. 2019, Hakima 
et al. 2020), aux Canaries (Martinez-de la Puente et al. 2012) jusqu’au Nord de l’Europe (Mignotte et 
al. 2020). Cependant, bien que son aire de distribution soit centrée sur l’Europe, elle est également 
présente sur deux autres zones de l'hémisphère nord (Borkent 2016), en Amérique (Anderson et al. 
1991, Borkent 2016), et en Asie (Cha and Sik 1974, Gao et al. 2021b). Cette espèce est donc considérée 
comme étant paléarctique et néarctique (Mathieu 2011, Borkent 2016). Cependant l'abondance de C. 
obsoletus varie fortement selon les pays (Cuéllar et al. 2018). Nos travaux réalisés au sein du complexe 
Obsoletus/Scoticus ont ainsi montré une proportion décroissante de C. obsoletus capturés suivant un 
gradient européen Est-Ouest (Mignotte et al. 2020). En effet, dans la péninsule des Balkans, C. 
obsoletus est l'espèce la plus abondante du complexe, presque la seule espèce capturée lors des 
enquêtes d'échantillonnage. Au contraire, on la trouve en plus faible proportion en Europe du Nord 
(Mignotte et al. 2020) et beaucoup plus rarement en Afrique du Nord (Sghaier et al. 2017, Bourquia et 
al. 2020, Hakima et al. 2020). 

Durant les épisodes glaciaires du Pléistocène, l'aire de répartition géographique, la structure génétique 
et l'histoire démographique de la plupart des espèces européennes ont été impactées. En Europe, les 
péninsules balkanique, italienne et ibérique ont joué le rôle de refuges glaciaires en raison de la 
réduction des zones viables pendant les épisodes glaciaires (Petit et al. 1998, Taberlet et al. 1998, 
Hewitt 2004). Pendant les périodes interglaciaires, ces péninsules ont été l'origine géographique de 
l'expansion spatiale et démographique de nombreuses espèces (Rodríguez-Sánchez et al. 2010, 
Abellán and Svenning 2014). D'importants flux de gènes ont été démontrés entre des zones 
géographiques éloignées chez les espèces de Culicoides du bassin méditerranéen (Jacquet et al. 
2016a), en Afrique (Onyango et al. 2015a) et en Australie (Pili et al. 2010). La capacité de dispersion 
est une composante importante pendant les périodes de recolonisation d'habitats nouvellement 
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disponibles, comme c'est le cas pendant les périodes interglaciaires. Cela permet une expansion 
spatiale et démographique rapide vers des niches écologiques redevenues vacantes. 

L'objectif de ce travail a été de déterminer comment la dispersion et les événements historiques ont 
pu façonner l'arrangement spatial de la diversité génétique. Cette étude a été menée à l'échelle 
continentale, sur deux transects allant du Maroc à la Finlande et de la Turquie au Royaume-Uni. Nous 
avons utilisé 11 marqueurs microsatellites et un gène mitochondrial (COI), pour identifier la structure 
génétique et phylogéographique de C. obsoletus à l'échelle européenne et déterminer les événements 
historiques qui ont façonné la structuration génétique actuelle.  

Notre étude a mis en évidence de faibles niveaux de différenciation génétique entre les populations à 
l'échelle européenne, avec d'importants flux de gènes au niveau continental et une forte connectivité 
entre des populations séparées par de grandes distances géographiques. Nous avons observé un 
niveau significatif mais faible d'isolement par la distance en Europe continentale qui suggère un 
modèle de migration en pas japonais. Celle-ci est compatible avec la combinaison des capacités de 
dispersion passive et active des espèces de Culicoides comme cela a déjà été démontré pour C. imicola 
(Jacquet et al. 2016b). La dispersion passive des Culicoides par les vents sur de longues distances 
contribue certainement à brouiller le signal d'isolement par la distance. Seule la population des îles 
Canaries est bien différenciée génétiquement ce qui peut s’expliquer par son caractère insulaire. Elle 
est en effet, susceptible d'avoir connu des goulots d'étranglement lors de la colonisation initiale de 
l'île. 

Les analyses de mismatch basées sur le gène COI, la forme du réseau d'haplotypes en étoile centré sur 
quelques haplotypes majoritaires (Figure 19), combinés à des valeurs négatives significatives du D de 
Tajima (Tajima 1989) et du Fs de Fu (Fu 1997), suggèrent une expansion démographique rapide de C. 
obsoletus en Europe. Cette expansion démographique récente est cohérente avec l'histoire 
démographique de la plupart des espèces européennes, marquée par les épisodes glaciaires du 
Pléistocène (Hewitt 2004, Phillips et al. 2010). Étant donné la dépendance des Culicoides vis-à-vis des 
hôtes bovins, le développement de l'agriculture moderne peut également avoir contribué à l'explosion 
démographique de C. obsoletus en Europe. 

 

 

Figure 19 Réseau d'haplotype des séquences mitochondriales COI de C. obsoletus. La taille des cercles est proportionnelle 
au nombre d'individus. Les couleurs représentent le pays dans lesquels les individus ont été échantillonnés. La longueur des 

branches séparant les haplotypes est proportionnelle au nombre d'étapes mutationnelles entre eux. 
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La faible diversité des espèces au sein du complexe Obsoletus/Scoticus observée dans le sud-est de 
l'Europe et les Balkans (Mignotte et al. 2020), combinée à la grande richesse allélique observée pour 
C. obsoletus dans cette région, nous a conduit à émettre l'hypothèse que cette zone aurait pu servir 
de refuge à cette espèce au cours du Pléistocène. Plusieurs scénarios ont été testés par la méthode 
ABC (Figure 20). Le scénario le plus probable un scénario identifiant les Balkans et la région arctique 
comme l'origine post-glaciaire des populations ancestrales, il y a 5 000 à 10 000 ans, qui après des 
événements d’admixture plus récents (il y a 2 500 ans) auraient donné naissance aux populations 
d'Europe occidentale (Scénario 1, Figure 19). Le logiciel DIYABC (Cornuet et al. 2014) utilisé pour 
réaliser ces analyses ne permettant pas d'inclure les phénomènes de migration récurrents dans les 
scénarios testés, des analyses sont actuellement en cours avec le logiciel ABCtoolbox (Wegmann et al. 
2010) qui prend en compte la migration, afin de pouvoir affiner ces scénarios. 

 

 

Figure 20 Représentation graphique des quatre scénarios simulés à l'aide d'une approche approximate bayesian 
computation (ABC) sur des données microsatellites. Les cercles rouges correspondent à un événement de goulot 

d'étranglement. T1, T2 et T3 correspondent aux temps de divergence. NO : population de Norvège, SP : population 
d'Espagne, FR : population de France, GR : population de Grèce. 

 

L'utilisation de marqueurs mitochondriaux et microsatellites nous a donc permis de mettre en 
évidence un manque de structure phylogéographique et génétique, une augmentation récente de la 
taille effective des populations liée à une recolonisation post-glaciaire à partir de refuges nordiques et 
balkaniques, puis une expansion géographique vers l'Ouest de l'Europe des populations issues des 
refuges. L'expansion récente des populations met en évidence le rôle potentiel de l'épisode glaciaire 
et de d’événements de colonisation post-glaciaire dans le façonnement de la distribution 
géographique de C. obsoletus.  

Si notre étude permet de proposer une histoire pour la région ouest paléarctique, l’histoire globale 
n’est pas encore complète. En effet, bien que son centre de distribution semble être en Europe, C. 
obsoletus est présent dans de nombreux pays de l’hémisphère nord (Anderson et al. 1991, Mathieu 
2011, Sprygin et al. 2014, Borkent 2016, Gao et al. 2021b). La présence de l’espèce en Amérique et en 
Asie questionne quant au scénario évolutif ayant permis cette large répartition géographique. Nous 
émettons l’hypothèse, en raison de l’histoire évolutive récente européenne, que ce passage du 
continent asiatique au continent américain aurait pu se faire durant les derniers épisodes de 
glaciations du Pléistocène par le détroit de Béring (Figure 21). Culicoides obsoletus est retrouvé des 
deux côtés de l’Océan Pacifique, côté oriental dans la région de Magadan à l’extrême est de la Russie 
(Sprygin et al. 2014) et du côté occidental en Colombie Britannique sur la côte ouest du Canada 
(Anderson et al. 1991). Durant les épisodes successifs de glaciation du Pléistocène, le détroit de Béring, 
en raison de l’abaissement du niveau de la mer, permettait la connexion des deux principaux refuges 
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de glaciation arctique, la Béringie occidentale (Yukon, Canada) et la Béringie orientale (Sibérie) 
(DeChaine 2008, Bowden and Buddle 2010, Klimaszewski et al. 2015). De plus, l’écosystème qui était 
retrouvé en Béringie est semblable à celui dans lequel C. obsoletus peut évoluer. Il est raisonnable 
d’imaginer que C. obsoletus, grâce à son comportement trophique généraliste et à sa forte plasticité 
écologique, ait pu persister dans ce refuge et même passer de la Béringie orientale à la Béringie 
occidentale, grâce à ses fortes capacités de dispersion passive.  

 

 

Figure 21 Hypothèse de scénario d’expansion mondiale de C. obsoletus. Les zone grises indiquent des pays dans lesquels C. 
obsoletus est présent. Les zones vertes représentent des zones d’admixture des populations. La zone bleue correspond à 
une zone en Europe qui n’a pas pu être incluse dans nos analyses mais qui devra être considérée dans le futur. Les cercles 

blancs indiquent l’emplacement de refuges glaciaires. Ne désigne une expansion démographique. Le beige désigne 
l’abaissement du niveau de la mer durant la glaciation. 

 

D’importantes capacités de dispersion de Culicoides obsoletus 

Lors d'une épidémie de maladie à transmission vectorielle, une compréhension précise de la capacité 
de dispersion des espèces vectrices est un facteur clé pour mettre en œuvre des stratégies de contrôle 
appropriées afin de limiter la propagation de la maladie. La dispersion des culicoïdes peut être qualifiée 
de « stratifiée » et est influencée par la composition et la configuration du paysage qui va selon ses 
caractéristiques, favoriser (conductance) ou freiner (résistance) la dispersion de ces diptères.  

Nous avons donc entrepris d’identifier les facteurs environnementaux qui favorisent ou limitent les 
flux géniques de Culicoides obsoletus, à l’échelle française, en utilisant un cadre méthodologique 
innovant intégrant des approches spatiales, statistiques et de génétique des populations (Figure 22). 
Afin d'identifier les facteurs environnementaux ayant un impact sur la dispersion des culicoïdes, nous 
avons utilisé une approche individuelle qui permet de prendre en compte le fait que les populations 
de Culicoides ne sont certainement pas structurées spatialement en populations distinctes et doivent 
plutôt être considérées comme un continuum d'individus, répartis de manière hétérogène dans le 
paysage. Cette approche individuelle en génétique des paysages permet de maximiser le nombre de 
sites d'échantillonnage et apporte ainsi un bien plus grand pouvoir de détection des schémas spatiaux 
de différenciation génétique et des facteurs environnementaux qui en sont la cause (Landguth et al. 
2010).  
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Figure 22 Analyses de génétique des populations et du paysage effectuées dans le cadre de l’étude des facteurs 
environnementaux qui influent sur les flux géniques de C. obsoletus à l’échelle française. 

 

L’étude a été menée en France sur 348 individus collectés sur 46 sites et génotypés à l’aide d’un jeu 
de 11 marqueurs microsatellites, développés à cette occasion pour C. obsoletus (Mignotte et al. 2021). 

Nous avons observé une faible différenciation génétique et une faible structuration des populations 
de C. obsoletus à cette échelle. En utilisant trois distances génétiques inter-individuelles 
complémentaires, nous n'avons pas détecté d'isolement par la distance significatif. Ceci reflète un haut 
niveau de flux génique comme cela a déjà pu être observé pour d’autres espèces de Culicoides comme 
C. imicola en France (Jacquet et al. 2016a), C. brevitarsis en Australie (Onyango et al. 2015b) ou C. 
stellifer en Amérique du Nord (Shults et al. 2020). 

Nous avons ensuite étudié l'impact potentiel de plusieurs facteurs environnementaux sur la 
différenciation génétique de C. obsoletus. En pratique, nous avons testé l'association entre des 
matrices de distances génétiques et des matrices de distances environnementales. Alors que la 
contribution unique de tous les facteurs environnementaux testés était très faible, celle de la densité 
du bétail est la plus forte que nous ayons détectée. Les déplacements actifs des Culicoides liés à la 
recherche d’hôtes pourraient ainsi avoir contribué à homogénéiser la diversité génétique. Ces résultats 
sont concordants à ceux obtenus dans les études de génétique du paysage du virus de la fièvre 
catarrhale ovine, qui avaient identifié la répartition des bovins et des ovins comme un facteur clé dans 
la dispersion de ce virus (Jacquot et al. 2017). 

Les individus les plus dissemblables génétiquement sont principalement situés dans les populations 
les plus méridionales de la zone d'échantillonnage. Une dispersion des Culicoides favorisée par les 
vents pourrait expliquer l'important isolement anisotropique par distance (Jay et al. 2012), c’est-à-dire 
dépendant de la direction, observé sur l'axe Nord/Sud en France (Figure 23).  
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Figure 23 (A) Isolement anisotropique par la distance, corrélation entre les distances géographiques projetées par angle et 
les distances génétiques interindividuelles (aR, (Rousset 2000)). La matrice des distances projetées a été calculée pour 

chaque angle entre tous les sites d'échantillonnage, à l'aide de la formule présentée. Une régression linéaire des distances 
génétiques sur les distances géographiques projetées obtenues pour chaque angle a ensuite été effectuée. L'angle qui 
maximise le R2 de cette régression avec un coefficient de régression positif a été considéré comme l'angle maximisant 

l'isolement par la distance. (B) Bearing analysis, corrélation entre la distances génétiques (aR) et géographiques en fonction 

de l'angle entre les sites d'échantillonnage. 

 

Les phénomènes de dispersion causés par le vent ont déjà été établis pour les Culicoides, 
principalement au-dessus des mers (Murray and Kirkland 1995, Alba et al. 2004, Gloster et al. 2008, 
Jacquet et al. 2016b). Les événements de dispersion des Culicoides à l’échelle locale résultent d’une 
combinaison de déplacement passifs et actifs. En effet, lors des recaptures celles-ci ont lieu à la fois 
sous le vent et au vent de la direction du vent dominant (Kluiters et al. 2015). Sur la carte de la direction 
moyenne du vent en France au cours des 10 dernières années (Figure 24), on peut voir que les sites 
d'échantillonnage situés les plus au sud et qui présentent les individus génétiquement les plus 
dissemblables se trouvent dans une zone où la direction du vent est différente du reste de la France. 
Lors d’étude précédentes, la diffusion du virus de la FCO, et donc la dispersion des Culicoides, a déjà 
été associée à la direction du vent (Sedda et al. 2012, Sedda et al. 2015). 

 

 

Figure 24 Carte de la direction moyenne des vents en France entre 2000 et 2010 
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Nos résultats sont en cohérence avec une très forte capacité de dispersion de C. obsoletus au-dessus 
des terres. Une telle capacité de dispersion de cette espèce vectrice nécessite une réévaluation de 
l'impact des Culicoides sur la dispersion du virus, qui a certainement été largement sous-estimée. Cette 
étude fournit des informations importantes sur la capacité de dispersion des culicoïdes ainsi que des 
facteurs sous-jacents, qui pourraient alimenter les modèles de prévision de la propagation des virus. 
Cela met en évidence le besoin urgent de mieux intégrer les informations moléculaires, spatiales et 
statistiques pour orienter la surveillance et le contrôle des maladies à transmission vectorielle. 

L’ensemble de ce travail sur C. obsoletus a permis de clarifier le schéma taxonomique du Complexe 
Obsoletus/Scoticus en région paléarctique, et de mettre en évidence une forte dispersion de C. 
obsoletus au-dessus des terres, et de décrire l’histoire évolutive et démographique de C. obsoletus en 
Europe. L’ensemble de ces résultats met en lumière l’importance du paysage dans la connectivité 
paysagère des populations, et amène à repenser l’importance de la circulation du virus par le biais des 
insectes vecteurs. Le travail réalisé sur la diversité cryptique au sein du Complexe Obsoletus/Scoticus 
pourrait être à l’avenir étendu au niveau d’autres complexes présentant un intérêt en région 
paléarctique pour la transmission des mêmes virus comme les complexes Newsteadi et Pulicaris au 
sein du sous-genre Culicoides. Des études moléculaires, menées en Catalogne ont révélé de nouvelles 
espèces cryptiques précédemment non décrites qui ont été regroupées dans ces complexes d'espèces 
(Pagès et al. 2009, Talavera et al. 2017). Il pourrait être intéressant à l’avenir, de pouvoir déployer une 
méthodologie similaire de description de la diversité, de taxonomie moléculaire et de délimitation 
d’espèces sur ces complexes.  

Ces travaux ont été réalisés par Antoine Mignotte dans le cadre de sa thèse, dirigée par Claire Garros 
et que j’ai encadrée. Léa Poujol et Maïa de Wavrechin, stagiaires en BTS ont également contribué à ce 
travail. Ce travail a fait l’objet de deux publications : n°32 et 33. Une dernière publication est en cours 
de rédaction Ces recherches ont été financées dans le cadre du projet PALE-Blu. 

 

2.2.3. Autres travaux en taxonomie moléculaire sur le genre Culicoides 

Les relations phylogénétiques entre les espèces de Culicoides de la région afrotropicale sont 
problématiques car le placement des espèces dans des sous-genres ou groupes spécifiques ne fait pas 
consensus (Harrup et al. 2015). En effet, la classification au sein des genres est basée sur la similarité 
morphologique entre les espèces notamment sur les patrons alaires ou la morphologie des génitalias 
mâles, ce qui ne reflète en rien les relations phylogénétiques réelles (Borkent 2016). Plusieurs 
marqueurs moléculaires ont été évalués positivement pour déduire les relations phylogénétiques ou 
la délimitation moléculaire entre espèces de Culicoides (Harrup et al. 2015). Ces marqueurs sont 
maintenant largement utilisés pour l'identification des espèces, en particulier pour celles qui sont 
difficiles à séparer morphologiquement (voir par ex. (Nolan et al. 2007, Pagès et al. 2009, Monaco et 
al. 2010)), mais ils ont été plus rarement utilisés pour évaluer les relations phylogénétiques chez les 
Culicoides (par ex. (Bellis et al. 2014)). 

Dans cette étude, deux fragments de gènes mitochondriaux (COI et ADNr 16S) et deux fragments de 
gènes nucléaires (CAD et ADNr 28S) ont été séquencés afin de reconstruire les relations 
phylogénétiques, par inférence bayésienne et maximum de vraisemblance, au sein des sous-genres 
Avaritia, Remmia and Synhelea et des groupes Milnei, Neavei and Similis. Des analyses bGMYC 
(Bayesian General Mixed Yule Coalescent model) and the PTP (Bayesian Poisson Tree Processes) ont 
été effectuées afin d’explorer les délimitations de ces espèces. Toutes les relations entre les espèces 
au sein des sous-genres et des groupes étudiés sont bien étayées par l'utilisation de caractères 
morphologiques combinée aux analyses moléculaires. Ce travail a ainsi permis de réviser la 
classification systématique interne actuelle des Culicoides et d’identifier une nouvelle espèce 
potentielle au sein du groupe Imicola, au sein du sous-genre Avaritia dans la région afrotropicale 
(Figure 25). Il a ensuite été possible d’établir et de valider une base de données barcode de référence 
pour les espèces afrotropicales de Culicoides. Cet outil va permettre une identification rapide et fiable 



55 
Mémoire pour l’Habilitation à Diriger des Recherches - Karine Huber 

des espèces vectrices sur le terrain et notamment des stades immatures ce qui va faciliter l’étude de 
leur biologie et de leur écologie. 

 

Figure 25 Révision taxonomique et systématique des sous-genres Avaritia Fox, Remmia Glukhova, et des groupes Milnei et 
Similis 

Au Maghreb, le travail a consisté en la mise à jour de la liste des espèces de Culicoides présentes au 
Maroc par une approche taxonomique intégrative utilisant l'identification morphologique complétée 
par de l'identification moléculaire. Après une revue des données disponibles sur les espèces de 
Culicoides au Maroc de 1968 à 2015 (publiées et littérature grise en français et en anglais), des collectes 
de Culicoides ont été réalisées autour de Rabat, la capitale du Maroc. Chaque individu collecté a été 
examiné et identifié morphologiquement au niveau de l'espèce, lorsque cela était possible. En 
parallèle, une identification moléculaire a été effectuée pour séparer les espèces étroitement 
apparentées, confirmer les identifications morphologiques difficiles ainsi que pour les espèces qui 
n’avaient jamais été décrites au Maroc. Au cours de cette étude 17 espèces ont ainsi été identifiées 
dont deux nouveaux signalements d'espèces pour le Maroc C. paolae et C. subfagineus. La faune 
marocaine des Culicoides comprend donc maintenant 54 espèces valides. Des travaux supplémentaires 
augmenteraient certainement ce total, car l'un des clades que nous avons identifiés n'était affilié à 
aucune espèce décrite et valide. 

Ces travaux ont été réalisés par deux étudiants en thèse encadrés par Claire Garros et Thomas 
Balenghien auxquels j’ai apporté mon expertise sur la phylogénie, la délimitation d’espèces et la 
taxonomie moléculaire. Ces travaux ont fait l’objet de trois publications : n° 27-29 
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2.3. Travaux sur les tiques et maladies à tiques 
 

2.3.1. Faibles tailles efficaces d’A. variegatum en Afrique de l’Ouest : implications sur les 

méthodes de contrôle basées sur l’utilisation d’acaricides 

La taille efficace (Ne) des populations de tiques a rarement été estimée malgré l'importance de ce 
paramètre pour évaluer le potentiel d'évolution et d'adaptation des populations de tiques (Araya-
Anchetta et al. 2015). En effet, l'acquisition de nouveaux allèles (via la migration ou la mutation) est 
proportionnelle à Ne, le polymorphisme perdu par une population à chaque génération via la dérive 
génétique est proportionnel à 1/Ne et donc seule une pression de sélection s vérifiant s >> 1/Ne permet 
de surmonter l'effet de la dérive génétique de manière à avoir un impact réel sur la fréquence des 
allèles sélectionnés (Hartl and Clark. 1997, Hedrick 2000). 

Ce travail vise à évaluer la taille efficace des populations d'Amblyomma variegatum, tique 
d’importance vétérinaire majeure en Afrique de l’Ouest. Amblyomma variegatum était jusqu’à très 
récemment l'espèce de tique la plus abondante retrouvée sur le bétail (Kabore et al. 1998, Farougou 
et al. 2007, Farougou et al. 2013) jusqu'à ce que Rhipicephalus microplus ait commencé à envahir cette 
zone (Madder et al. 2011). En plus des pertes directes qu'elle inflige au bétail, A. variegatum est le 
principal vecteur d'Ehrlichia ruminantium, l'agent de la cowdriose qui induit jusqu'à 80% de mortalité 
chez les ovins et les caprins sensibles. L'utilisation de pédiluves acaricides semble être le moyen le plus 
efficace pour protéger le bétail des effets de cette tique (Stachurski and Lancelot 2006). Cependant, 
l’efficacité à moyen et long terme de cette méthode dépend du potentiel d'A. variegatum à développer 
des résistances aux acaricides. 

Nous avons donc développé un jeu de marqueurs microsatellites pour estimer la taille efficace de la 
population d'A. variegatum dans trois villages voisins du Burkina Faso. Comme l'échantillonnage 
portait sur deux générations de tiques, les tailles efficaces de population ont été estimées 
indépendamment par deux méthodes insensibles à l'hétérozygotie : la première est basée sur l'analyse 
du déséquilibre de liaison (Bartley et al. 1992) au sein de l'échantillonnage, tandis que la seconde utilise 
les changements de fréquence alléliques entre générations (Waples 1989).  

Huit des 19 marqueurs microsatellites développés ont fourni de bons résultats d'amplification avec 4 
à 24 allèles enregistrés par marqueur sur 216 tiques génotypées. Le polymorphisme au sein des 
échantillons était conforme à l’équilibre de Hardy-Weinberg pour quatre marqueurs, tandis qu'un des 
marqueurs est lié à un chromosome sexuel et que des allèles nuls ont été observés pour les autres. La 
présence d'allèles nuls aux marqueurs microsatellites est en effet un phénomène fréquemment 
rapporté chez les tiques Ixodidae (de Meeus et al. 2004, Koffi et al. 2006b, Noel et al. 2012, Van Houtte 
et al. 2013). 

L'analyse en composantes principales, basée sur le polymorphisme de l’ensemble des loci, a confirmé 
l'existence de deux clusters distincts (Figure 26). Le premier axe a capturé une partie significative 
(32,7%, P=0,038) de la variance génétique totale ; cet axe discrimine les échantillons de la génération 
parentale collectés en mai et juillet, de ceux correspondant à la descendance (collectés en novembre). 
Étant donné les faibles distances entre les villages impliqués dans l'étude (∼10 km), il est possible que 
les hôtes domestiques de différents villages aient partagé certaines zones de pâturage à un moment 
où les larves de tiques cherchaient des hôtes sur lesquels se fixer. Cela a probablement favorisé la 
dispersion d'A. variegatum entre les villages de la zone étudiée, réduisant ainsi les différences de 
composition génotypique entre villages. Par conséquent, l'explication la plus probable du contraste de 
composition génotypique définissant le premier axe de l'ACP repose sur un fort impact de la dérive 
génétique entre générations (c'est-à-dire de petites tailles efficaces de populations). Cette conclusion 
est fortement soutenue par l’estimation, à l’aide des deux méthodes, de la taille efficace des 
populations pour A. variegatum qui va de deux à quelques dizaines d'adultes reproducteurs par village 
et par génération (2 ≤ Ne ≤ 90). 
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Figure 26 Analyse en composantes principales basée sur le polymorphisme des huit loci microsatellites pour A. variegatum. 
En vert, les points correspondant la génération parentale, en rose ceux correspondant à la descendance 

 

On peut s’interroger sur la manière dont la biologie d'A. variegatum peut expliquer ces faibles tailles 
efficaces observées. L’absence de déviation par rapport à l’équilibre de Hardy Weinberg au sein des 
populations d'A. variegatum observée à quatre marqueurs statistiquement indépendants ne soutient 
pas l'hypothèse d'une distribution asymétrique du succès reproducteur des mâles (Norval et al. 1992). 
Les petites tailles efficaces ne sont pas non plus dues à une faible fertilité puisque les femelles d'A. 
variegatum pondent jusqu'à 20 000 œufs (Nuttall 1915, Barré 1989). Dès lors, la seule explication de 
ces faibles tailles de population effective doit être recherchée dans les faibles taux de survie au cours 
du cycle de vie d'A. variegatum. Les femelles A. variegatum une fois accouplées et pleinement gorgées, 
se détachent de leur hôte pour pondre leurs œufs sur le sol. Après l'éclosion des œufs, les larves 
attendent des hôtes sur lesquels se fixer en se regroupant à l'extrémité des tiges d'herbe, de sorte que 
de nombreux individus appartenant à la même fratrie peuvent se fixer sur le même individu-hôte. Dès 
lors, le rythme hétérogène de détachement des tiques aux stades nymphal et adulte (Stachurski and 
Adakal 2010), couplé aux mouvements des hôtes assurent deux cycles successifs de redistribution des 
fratries entre les individus-hôtes qui paissent sur les mêmes pâturages, c'est-à-dire entre infra-
populations (Bush et al. 1997). Ces cycles de redistribution combinés aux faibles taux de survie de tous 
les stades présents sur la végétation (œufs, larves, nymphes, adultes) apparaissent donc comme 
l'explication la plus parcimonieuse pour expliquer les faibles tailles efficaces (Criscione and Blouin 
2005).  

Pour finir, nous avons évalué les implications de ces faibles tailles efficaces sur le succès des 
programmes de lutte contre les tiques, basés sur l’utilisation d’acaricides chimiques au Burkina Faso 
(Tableau 2). Le premier paramètre concerne la probabilité d'apparition par mutation d'un nouvel allèle 
conférant une résistance aux acaricides. Plus la taille efficace de la population est faible, plus cette 
probabilité est faible puisque le polymorphisme résultant de l'équilibre mutation/dérive est 
proportionnel à Ne.μ avec μ le taux de mutation e.g. (Hartl and Clark. 1997, Hedrick 2000). Le second 
paramètre repose sur la probabilité qu'un nouvel allèle, conférant une résistance aux acaricides, puisse 
disparaître de la population de tiques avant d'être sélectionné lors de l’utilisation d’acaricides. Plus la 
taille efficace des populations est faible, plus la probabilité est grande que l'effet de la dérive génétique 
l'emporte sur celui de la sélection positive résultant de l'utilisation d'acaricides (Hartl and Clark. 1997, 
Hedrick 2000). A ce jour, les pressions de sélection causées par les acaricides chimiques restent plutôt 
faibles au Burkina Faso. En effet, la lutte contre les tiques s’y fait avec des stratégies variables (y 
compris par le retrait manuel et/ou l'application d'huile de vidange ou de bouse de vache sur le bétail) 
dans les systèmes traditionnels et à faible niveau d'intrants qui dominent la production animale dans 
ce pays (Adakal et al. 2013). Les faibles estimations de la taille efficace des populations d'A. variegatum 
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au Burkina Faso renforcent donc la forte probabilité que la dérive génétique surmonte l'effet de 
l'utilisation des acaricides sur le destin d'un mutant conférant une résistance aux acaricides. Cette 
situation contraste fortement avec celle de la tique du bétail Rhipicephalus microplus en Nouvelle-
Calédonie. Sur cette île, de fortes taille efficaces  (Ne ∼1 000), couplées à un faible flux génique entre 
les troupeaux de bovins et à des pressions de sélection (s) homogènement élevées ont été interprétées 
comme favorisant un scénario évolutif de résistance aux acaricides, dû à des événements récurrents 
de sélection positive locale de divers mutants nouvellement apparus conférant une résistance aux 
acaricides (Koffi et al. 2006a). La caractérisation de la résistance aux acaricides dans ces populations a 
permis de confirmer cette prédiction (Chevillon et al. 2007, Chevillon et al. 2013). 

Ceci soutient donc une faible probabilité d’apparition et de section de mutants résistants aux 
acaricides chez A. variegatum, tout au moins en Afrique de l’Ouest. Il est intéressant de noter que 
l'absence de rapports sur la résistance aux acaricides dans les populations d'A. variegatum de 
Guadeloupe ou de Porto Rico, malgré des campagnes d'éradication intensives (Garris and Barre 1991), 
peut apporter un certain soutien à une telle prédiction, même si des études de génétique des 
populations réalisées dans ces régions sont encore nécessaires pour trancher ce point.  

 

Tableau 2 Deux situations contrastées concernant la résistance aux acaricides chez les tiques dures 

 Amblyomma variegatum Rhipicephalus microplus 

Pays Burkina Faso Nouvelle Calédonie 

Ne ≤ 23 par village par 
génération 

~ 1000 par troupeau 

Pression de sélection des acaricides (s) Modérée Elevée 

Probabilité d'apparition par mutation d'un 
nouvel allèle conférant une résistance aux 

acaricides ∝ Ne 

+ +++ 

Probabilité qu'un allèle conférant une 
résistance aux acaricides disparaisse de la 

population de tiques ∝ 1/Ne sauf si s >> 1/Ne 

+++ + 

Résistance aux acaricides observée Non rapportée Fréquemment rapportée 

 

Stéphanie Jacquet, étudiante en master 2 et Elise Renier ont participé à ce travail par la mise au point 
et la validation des marqueurs microsatellites. Ce travail a donné lieu à une publication : n°30 

 

2.3.2. Amblyomma variegatum, une tique invasive 

Le rôle des activités liées à l’élevage bovin dans la colonisation de nouveaux territoires 

La distribution d’A. variegatum sur plus de 30 pays africains en fait l’espèce du genre Amblyomma dont 
l’aire de distribution ancestrale est la plus large (Cumming 1999). Cette aire de distribution englobe 
une zone subsaharienne allant du Sénégal à l’Éthiopie, à l’Afrique centrale, ainsi qu’une grande partie 
de l’Afrique orientale (Walker and Olwage 1987). Cette tique colonise une grande variété 
d’environnements et de zones climatiques, de la forêt pluviale aux zones montagneuses plus 
tempérées, des savanes aux steppes sahéliennes (Walker et al. 2003). Sa limite nord de distribution 
serait aux environs de l’isohyète 500 millimètres suggérant qu’elle tolère mal des pluviométries 
inférieures. Le fait qu’elle parasite autant des ruminants sauvages africains que des ruminants 
domestiques suggère que cette tique fut très probablement un parasite de ruminants africains qui a 
réussi à élargir sa gamme d’hôtes aux espèces domestiques. Aucune donnée historique ne permet de 
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préciser où cet élargissement du spectre d’hôtes aux ruminants domestiques s’est fait. Les analyses 
phylogénétiques et phylogéographiques apportent toutefois quelques informations à ce sujet. Une 
première étude, basée sur les séquences de deux marqueurs mitochondriaux (12SDNA et D-Loop-DL) 
et d’un marqueur nucléaire (ITS2) distingue une lignée à distribution « est-africaine » d’une lignée à 
distribution « ouest‑africaine » (Beati et al. 2012). Les travaux que nous avons réalisés sur deux 
marqueurs mitochondriaux (16SrDNA et Cytb) permettent de distinguer une lignée à distribution « est-
africaine » d’une lignée que l’on peut qualifier de « mondiale », car présente dans tous les échantillons 
analysés (Figure 27). 

 

 

Figure 27 Aires de distribution d’A. variegatum et des lignées mitochondriales (16SrDNA et Cytb) identifiées 

 

Ces résultats suggèrent que les deux premières histoires du développement de l’élevage bovin 
correspondant à la diversification des taurins africains à l’Ouest et à l’introgression de génome « zébu » 
à l’Est (Hanotte et al. 2002) ont contribué à la diversification d’A. variegatum ; cela impliquerait donc 
que le passage d’A. variegatum sur les bovins domestiques ait eu lieu en tout début de l’histoire 
africaine de l’élevage bovin (Figure 28). 

 

Figure 28 Origine et routes de migration des bovins domestiques en Afrique (Source : Unité graphique, ILRI, 2006). 
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La quasi‑omniprésence d’A. variegatum en Afrique couplée à sa biologie (grande prolificité et capacité 
à survivre en diapause dans l’attente d’un hôte favorable) et à son affinité avec le bétail domestique a 
facilité sa diffusion en dehors de son continent d’origine (Estrada-Pena et al. 2007). Dans l’Atlantique, 
cette tique est décrite au Cap‑Vert et aux Caraïbes. L’histoire de l’élevage suggère qu’elle fut introduite 
aux Caraïbes avec l’importation de bétail d’Afrique de l’Ouest par le commerce triangulaire. En effet, 
du milieu du XVIIIème à la fin du XIXème, le commerce triangulaire entre les ports d’Europe, les comptoirs 
d’Afrique de l’ouest (Sénégal et Golfe de Guinée) et les colonies américaines s’est accompagné 
d’importation aux Antilles de bovins originaires d’Afrique de l’ouest (Maillard and Maillard 1998). 
L’analyse phylogéographique de Beati et al. (Beati et al. 2012) le confirme : les mitochondries des 
tiques des Caraïbes appartiennent bien à la lignée « ouest-africaine ». La Guadeloupe a été la première 
île colonisée, suivie de Marie-Galante, Antigua, puis de la Martinique en 1948. Entre 1967 et 1988, A. 
variegatum a colonisé la quasi‑totalité des Petites Antilles ainsi que Porto‑Rico (Grandes Antilles). 
Cette dernière phase de colonisation s’explique, là encore, par les mouvements de bétail entre îles. On 
évoque cependant, comme facteur de dispersion supplémentaire, la dispersion par un oiseau ayant 
proliféré dans les décennies 1970-1980 : le héron garde‑bœufs, Bubulcus ibis (Corn et al. 1993). 

L’histoire de l’élevage suggère une multiplicité d’opportunités d’introduction d’A. variegatum dans les 
îles de l’océan Indien au cours de la diffusion de bovins hybrides taurins x zébus amorcée dès le VIIème 
siècle (Rafolo 1987-1988, Boivin et al. 2013). Les données historiques demeurent peu informatives. 
A. variegatum est signalée pour la première fois à Madagascar en 1899 (citation de Neumann par 
(Uilenberg et al. 1979)), sur l’île Maurice fin XIXe (citation de Neumann par (Barre and Morel 1983)) et 
sur l’île de la Réunion en 1949 (Gillard 1949). Elle est signalée plus tard aux Comores (Du Plessis et al. 
1989) et à Mayotte (Camus et al. 1998). En dépit de conditions climatiques favorables, elle ne semble 
pas s’être implantée à Rodrigues (Barre and Morel 1983). La coexistence des lignées mitochondriales 
« Afrique de l’Est » et « mondiale » dans les populations malgaches confirme bien l’hypothèse d’une 
introduction de cette tique depuis l’Afrique orientale.  

 

Structuration des population d’Amblyomma variegatum dans l’Océan Indien en lien avec les 

mouvements de leurs hôtes bovins 

Au niveau local, les deux lignées décrites précédemment se retrouvent en sympatrie sur Madagascar 
alors que la lignée "mondiale" se retrouve assez exclusivement sur les autres îles de l’Océan Indien (La 
Réunion, Mayotte et les Comores). Une plus grande variabilité génétique (une diversité nucléotidique 
et haplotypique élevée et une valeur D de Tajima positive) est observée à Madagascar, indiquant des 
tailles de population importantes et stables. Alors que cette tique n’a pas été décrite à Madagascar 
avant 1899, l'introduction d'A. variegatum est probablement beaucoup plus ancienne et concomitante 
à l'introduction du bétail sur cette île (voir ci-dessus). Cette introduction ancienne suivie de plusieurs 
évènements de réintroduction successifs pourrait avoir conduit à cette forte diversité génétique. Un 
patron similaire est décrit pour le moustique Aedes aegypti à Madagascar (Delatte et al. 2011). A 
l'inverse, une variabilité génétique réduite est observée sur les autres îles. Ceci peut être causé par 
une introduction plus récente de la tique dans ces îles et par des goulots d'étranglement génétiques 
répétés (faible nombre de tiques introduites, moins de réintroductions ou de plus de traitements 
acaricides répétés), conduisant à des tailles de population plus petites et plus sensibles à la dérive 
génétique. A Madagascar, il a été observé que la lignée " mondiale " était présente dans toute l'île 
alors que la lignée " est-africaine " n'a été détectée que dans le centre et l'est de l'île qui sont les zones 
de Madagascar où les précipitations sont les plus importantes (Figure 29). On a émis l'hypothèse que 
la lignée "mondiale" pourrait avoir une plus grande plasticité écologique lui permettant de se 
développer dans des conditions plus variables. Ceci pourrait expliquer la prédominance des tiques 
appartenant à cette lignée dans les autres îles de l'Océan Indien. 
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Figure 29 Répartition des lignées « mondiale » et « Afrique de l’est » d’A. variegatum à Madagascar, déterminées par 
séquençage des gènes mitochondriaux 16SrDNA et Cytb. La taille des cercles est proportionnelle au nombre d’individus 

analysés. 

L’analyse de la structuration entre les îles du sud-ouest de l’Océan Indien à l’aide des marqueurs 
microsatellites et mitochondriaux montrent l’existence de flux géniques entre populations de tiques 
des différentes îles. En effet, le bétail de La Réunion et de Maurice a été essentiellement importé de 
Madagascar, il en va de même pour les Comores jusque dans les années 2000. Lorsque l’on regarde 
les paires de populations significativement différenciées, on observe que ce sont des paires concernant 
essentiellement Madagascar avec l’archipel des Comores. Les analyse de variance moléculaire locus 
par locus (AMOVA) (Excoffier et al. 1992) testant la différenciation entre Madagascar et les îles des 
Comores ne se révèlent significatives que pour les marqueurs microsatellites. Ceci semble montrer 
moins de flux génique récent entre ces deux zones. Ceci pourrait s’expliquer par le fait que si les 
Comores importaient leurs bovins de Madagascar, elles les importent depuis une dizaine d’année 
depuis la Tanzanie. En effet si l’on considère les mouvements de bétail dans l’Océan Indien, la plupart 
des bovins son transportés de Tanzanie, Mohéli ou Anjouan vers la Grande Comore, où d'importants 
abattages de bétail ont lieu lors des mariages traditionnels appelés "grands mariages". Le transport 
illégal de bétail entre îles est fréquent, mais beaucoup plus difficile à appréhender et joue également 
un rôle dans les mouvements de tiques. Le test d’isolement par la distance démontre que la distance 
géographique entre populations n’est pas liée à la différenciation génétique. La dispersion des tiques 
ne s’effectue donc pas de proche en proche autour du point d’introduction mais elle serait liée à 
d’autres facteurs comme la dispersion de ses hôtes (hôtes bovins ou oiseaux) (Barre and Garris 1990). 
Cependant, on observe que la différenciation génétique augmente graduellement avec la distance 
géographique bien que non significativement, ce qui laisserait quand même penser que les échanges 
sont plus fréquents entre îles proches qu’entre zones géographiquement plus éloignées. 

A Madagascar, l’étude de la structuration génétique des populations d’A. variegatum à l’aide des 
marqueurs microsatellites nous a permis, comme en Afrique de l’Ouest, la faible taille efficace des 
populations de cette tique. Elle met également en évidence une structuration importante des 
populations de tiques ainsi que des flux géniques limités. Le patron de différentiation observé s’est 
montré très hétérogène et ne peut pas s'expliquer par des facteurs simples comme la distance ou les 
grandes barrières géographiques. Elle est certainement le fruit de l’interaction complexe de différents 
facteurs écologiques, comme le type de paysage, les facteurs climatiques ou anthropiques liés aux 
pratiques d’élevage (partage des pâtures, usages d’acaricides, achats de bovins…). 
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Congruence des patterns phylogéographiques entre la tique Amblyomma variegatum et la rickettsie 

Ehrlichia ruminantium ? 

De nombreux facteurs influencent l’épidémiologie des maladies à transmission vectorielle. Les facteurs 
environnementaux, qui peuvent être fortement altérés par les activités humaines ont un impact direct 
sur les systèmes pathogènes-vecteurs. La création de voies de communications, de routes 
commerciales ont permis les déplacements des hommes mais aussi de leurs animaux domestiques, de 
leurs pathogènes et de leurs vecteurs. Ces interactions complexes vont déterminer si oui ou non les 
vecteurs et les pathogènes vont montrer des structurations semblables. C’est pourquoi en parallèle à 
l’étude phylogéographique d’A. variegatum, une démarche similaire a été menée sur la rickettsie E. 
ruminantium en utilisant une approche MLST (multilocus sequence typing) sur cinq gènes de ménage 
(Adakal et al. 2009, Adakal et al. 2010). 

L’analyse MLST réalisée sur E. ruminantium permet de mettre en évidence deux grands groupes, un 
groupe mondial incluant la Caraïbe, la zone Océan Indien, l’Afrique de l’Ouest et du Sud et un second 
groupe qui se limite à l’Afrique de l’Ouest (Figure 30). Cette étude révèle également des évènements 
répétés de recombinaison entre souches d'E. ruminantium, ce qui suggère que ces évènements ont 
probablement joué un rôle important dans le maintien de la diversité génétique et l'évolution d'E. 
ruminantium. 

 

 

Figure 30 Réseau en split decomposition de 97 génotypes d'E. ruminantium obtenus à partir de cinq gènes de ménage 
concaténés. Les souches sont codées par couleur selon l'origine géographique décrite dans la légende. Les souches de 

référence sont identifiées par des cercles noirs. Les souches recombinantes sont marquées d'une étoile bleue. 

 

Nous pouvons faire l’hypothèse que les mouvements de bétail anciens (plus de 400 ans) et plus récents 
(moins de 400 ans) ont façonné la diversité d'E. ruminantium en créant différents groupes et sous-
groupes génétiques et en facilitant la recombinaison entre les différentes souches. L’ensemble des 
vecteurs actuellement connus d'E. ruminantium sont des espèces africaines d'Amblyomma (Voltzit and 
Keirans 2003) et ces espèces ont comme hôtes principaux de grands mammifères sauvages africains 
(Voltzit and Keirans 2003) ; il est donc raisonnable d’en déduire que des souches d'E. ruminantium bien 
adaptées circulaient en Afrique depuis des milliers d'années, avant l'introduction des premiers 
ruminants domestiques. Plusieurs études ont rapporté une rupture génétique entre zones 
biogéographiques Ouest et Est chez un certain nombre d’ongulés africains (Lorenzen et al. 2012) qui 
peut éventuellement contribuer à expliquer la grande distance génétique entre le Groupe 1 et le 
Groupe 2 observée entre populations d'E. ruminantium. En raison de l'échantillonnage limité dans 
certaines régions (notamment en Afrique centrale et orientale) et de l'absence d'une horloge 
moléculaire bien établie pour E. ruminantium (Hughes and French 2007), ainsi que de la présence 
d'évènement de recombinaison, il n'est pas possible d'obtenir de dater de la divergence entre les 
souches et les groupes génétiques d'E. ruminantium. Une différenciation significative a également été 
observée à l’aide des marqueurs mitochondriaux Cyb et 16SrDNA pour A. variegatum entre l'Afrique 
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de l'Ouest et l'Afrique de l'Est, probablement en raison des faibles mouvements de faune dus aux 
grandes barrières géographiques telles que les déserts et les forêts denses. 

L'introduction et l'expansion de Bos taurus, des petits ruminants et de Bos indicus en Afrique il y a 
entre 8000 et 2500 ans avant J.-C. (Hanotte et al. 2002, Ajmone-Marsan et al. 2010) ont exposé pour 
la première fois des populations naïves de ruminants domestiqués aux espèces africaines 
d'Amblyomma et aux souches d'E. ruminantium. Le passage des souches d'E. ruminantium des espèces 
sauvages africaines aux ruminants domestiques a été associé à une mortalité élevée et a déclenché un 
processus d'adaptation hôte-pathogène qui aurait causé des phénomènes de recombinaison intense 
entre les souches d'E. ruminantium. Les données archéologiques et génétiques sur l'origine et 
l'expansion des populations de ruminants domestiques sur le continent africain soutiennent fortement 
l'existence de routes migratoires Est-Ouest, Ouest-Est (moins courantes), Nord-Sud et plus récemment 
Sud-Nord (Hanotte et al. 2002, Ajmone-Marsan et al. 2010). Ces mouvements migratoires d’hôtes 
domestiqués soutiendraient la possibilité d'un flux génétique d'agents pathogènes à travers ces routes. 
Au cours du dernier millénaire, le développement de l'agriculture et de la technologie du fer a conduit 
à un comportement plus sédentaire des communautés bantoues sub-sahariennes, avec pour 
conséquence une réduction progressive des migrations transcontinentales (Blench and MacDonald 
2006). Ce fait pourrait avoir contribué à l'isolement progressif des populations de ruminants 
domestiques et, par conséquent, à la réduction du flux génétique continental des vecteurs et des 
agents pathogènes. 

Les mouvements de bétail, les contacts avec la faune sauvage mais aussi la dispersion des tiques 
Amblyomma ont probablement façonné la diversité génétique d'E. ruminantium. Il est intéressant de 
noter que la diversité génétique de la tique vectrice A. variegatum (Figure 31) semble suivre un schéma 
similaire à celui d'E. ruminantium comme décrit plus haut (Beati et al. 2012, Stachurski et al. 2013). Les 
groupes génétiques d'A. variegatum semblent généralement correspondre aux groupes génétiques 
d'E. ruminantium trouvés dans cette étude mais aussi dans des études plus anciennes (Allsopp and 
Allsopp 2007, Vachiéry et al. 2008, Nakao et al. 2011).  

Dans la Caraïbe et l'Océan Indien, il est très probable qu'A. variegatum et E. ruminantium aient été 
introduits simultanément avec le bétail. Dans la Caraïbe, des études de la diversité génétique des 
bovins montré une correspondance entre la diversité génétique et la domestication historique 
(importation d'Afrique de l'Ouest) des bovins de cette région (Magee et al. 2002). De même, la 
diversité génétique des souches d'E. ruminantium ((Vachiéry et al. 2008) et nos résultats) a permis de 
relier les types de séquences à plusieurs origines en Afrique, suggérant ainsi que les souches ont été 
introduites avec A. variegatum au XIXe siècle. 

Dans les cas où un sous-groupe est dominé par des souches issues de certaines régions géographiques 
mais est rarement présent ailleurs, l'explication la plus parcimonieuse est que les souches situées de 
façon atypique sont le résultat du transport d'une souche dont l'ascendance se situe dans la région qui 
prédomine dans le groupe. Pour A. variegatum (Figure 31), cette explication semble en cohérence avec 
les données historiques connues et précédemment décrites. 
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Figure 31 Arbre phylogénétique inférence bayésienne des gènes concaténés Cytb et 16SrDNA pour A. variegatum 

Cependant pour E. ruminatium, l'origine du sous-groupe 2D (Figure 30) semble déroutante car ce 
groupe est constitué de souches provenant des quatre grandes régions géographiques échantillonnées 
ayant toutes la même fréquence. Cependant, si l'on exclue les séquences clonales (39, 40, 41 et 79, 
87) et recombinantes (42 et 32) provenant d'Afrique australe et de l'océan Indien, la majorité de la 
diversité génétique de ce sous-groupe se trouve en Afrique de l'Ouest et dans les Caraïbes. Comme le 
transport du bétail était probablement unidirectionnel vers les Caraïbes depuis l'Afrique de l'Ouest 
(Hanotte et al. 2002), nous pouvons considérer que le sous-groupe 2D aurait une origine ancestrale 
ouest-africaine et que la présence de souches d'Afrique australe et de l'océan Indien au sein de ce 
groupe peut être due à un mouvement plus récent des types de souches de l'Afrique de l'Ouest vers 
ces régions. Une hypothèse pourrait être l'existence d'échanges commerciaux entre les colonies 
portugaises et les postes de traite, situées tout le long des côtes africaines, au cours des 17e et 18e 
siècles. Cela pourrait également expliquer qu'une souche originaire de Sao Tomé (souche 54) se soit 
regroupée avec des souches d'Afrique australe, de l'océan Indien et des Caraïbes au sein du groupe 2E 
(Figure 30). 

En conclusion, bien que la congruence soit imparfaite entre les patrons phylogéographiques d’A. 
variegatum et d'E. ruminantium, nous avons vu que nous pouvons mettre en évidence une histoire 
commune à travers les mouvements du bétail en relation avec les activités humaines. Leur histoire 
évolutive est le résultat d'interactions complexes entre l'hôte mammifère, le pathogène et le vecteur 
en raison des multiples étapes évolutives nécessaires à leur adaptation mutuelle. 

En Afrique comme dans les Antilles, A. variegatum n’est pas observée dans des zones pourtant décrites 
comme favorables par la modélisation de sa niche climatique. Et dans certaines de ces zones, il existe 
même d’autres espèces de tiques du genre Amblyomma en présence desquelles A. variegatum n’a 
jamais été retrouvée. Aux Antilles par exemple, la répartition d’A. variegatum ne se superpose pas à 
celle d’A. cajennense (Camus and Barre 1995). Dans ce contexte insulaire où les îles limitent l’extension 
naturelle des espèces, de nombreuses questions sur les habitats favorables, le risque d’extension des 
espèces, éventuellement l’une au détriment de l’autre, se posent. En Afrique, au Mozambique et au 
Zimbabwe, les répartitions d’A. variegatum et d’A. hebraeum semblent se juxtaposer : la limite 
méridionale de l’aire de répartition de la première correspond à la limite septentrionale de la seconde. 
Une étude récente menée dans notre unité sur les distributions de ces espèces parapatriques a montré 
qu’en plus des facteurs environnementaux, les interactions biotiques contribuaient à la position des 
limites observées, notamment dans les zones à faibles gradients environnementaux (Bournez et al. 
2015). Ces différences de répartition des espèces d’Amblyomma et, pour l’Afrique, cette apparente 
exclusion interspécifique résultent donc d’un ensemble de facteurs liés à la bio-écologie des tiques, 
des barrières naturelles (facteurs environnementaux favorisant une espèce par rapport à l’autre), 
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l’existence d’une compétition interspécifique, différences de spectre d’hôtes et de répartition des 
hôtes, pratiques d’élevages, etc. Ces facteurs ont en réalité été très peu étudiés. Une étude de 
génétique des populations sur A. variegatum et A. hebraeum réalisée en parallèle, dans la zone de 
parapatrie permettrait d’investiguer, l’importance d’une partie de ces facteurs  

Ce travail a été financé par le projet DIGEERAV-OI et par la région Languedoc-Roussillon via le projet 
« Chercheurs d’avenir » de J. Bouyer. Stéphanie Jacquet, étudiante en master 2, Marlène Dupraz, 
étudiante en master 1 et Antony Chung You Chong, étudiant en licence professionnelle ont réalisé 
l’étude de la structuration d’A. variegatum dans l’Océan Indien. Les travaux sur E. ruminantium ont été 
réalisé en collaboration avec l’équipe bactériologie / centre de recherche et de veille Caraïbe.  

Ce travail a fait l’objet de deux publications : n°20, 25 et du chapitre d’ouvrage sur les tiques invasives. 

 

2.3.3. Structuration génétique des populations d’Amblyomma hebraeum au Zimbabwe : 

interface entre faune sauvage et bétail domestique. 

Au Zimbabwe, deux espèces d’Amblyomma coexistent, A. hebraeum et A. variegatum, A. hebraeum 
étant l’espèce la plus largement répandue. Une récente étude a montré qu’A. variegatum est 
beaucoup plus rare et a une distribution limitée à la partie nord du pays alors qu’A. hebraeum est plus 
largement répandue dans le Sud du pays avec une limite nord de distribution correspondant au plateau 
central (Norval et al. 1994). Cette espèce était considérée comme présente de manière endémique 
bien avant l’introduction de la cowdriose au Zimbabwe dans les années 30. Suite à l’introduction de 
cette maladie, des mesures de limitation des mouvements de bétail et des mesures de lutte 
antivectorielle ont été mises en place. A partir des années 80, une période d’instabilité politique, a 
conduit à une recrudescence de la tique et de la maladie (Norval et al. 1994). Malgré la reprise de 
mesures de contrôle, A. hebraeum a vu son aire de répartition s’étendre à des régions a priori peu 
favorables à cette espèce et dans lesquelles elle n’avait encore jamais été décrite. Les fluctuations de 
l’aire de répartition d’A. hebraeum au Zimbabwe semblent donc très liées à l’intensité des mesures de 
luttes mises en place pour protéger les bovins domestiques (Sungirai et al. 2015). A. hebraeum est une 
tique présentant une grande diversité d’hôtes, à la fois domestiques et sauvages. On peut donc 
s’interroger sur le rôle de la faune sauvage en tant que réservoir de la tique en cas de forte pression 
acaricide.  

Afin de vérifier cette hypothèse, une étude de génétique des populations a été menée, à l’aide de 
marqueurs microsatellites développés pour cette espèce. Des marqueurs microsatellites ont été 
développés pour cette étude. Un jeu de donnée a été généré à partir d’A. hebraeum collectés dans la 
région du parc national de Gonarezhou au Zimbabwe sur buffles sauvages et bétail domestique ainsi 
dans une zone distante de 400 km sur bétail domestique et sur faune sauvage. Dans un premier temps, 
la validité des marqueurs développés a été vérifiée et leurs biais ont été évalués et 7 loci ont été 
retenus pour la suite de ce travail. Les premiers résultats semblent montrer une absence de 
structuration à grande échelle ni d’influence de l’espèce hôte sur laquelle la tique a été récoltée. Il 
semble y avoir une légère structuration à plus petite échelle, probablement en fratries, peut-être due 
à des traitements acaricides réguliers. Cela doit encore être confirmé par l’utilisation d’une approche 
individuelle au sein de chaque zone d’étude par le calcul de distance d’apparentement. 

Ce travail fait partie du travail de thèse de Musa TIVAPASI, à l’Université du Zimbabwe. Anastasia 
Balmefrezol, stagiaire en IUT a également contribué à ce travail. 
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2.3.4. Invasion biologique : Confirmation de la présence de Hyalomma marginatum en France 

continentale 

En France, la seule espèce de tique appartenant au genre Hyalomma considérée comme établie en 
France est H. scupense dans le sud-ouest (Morel 1969, Macaigne and Perez-Eid 1993) et plus 
récemment en Corse (Grech-Angelini et al. 2016). La France continentale était considérée comme 
exempte d'autres espèces de tiques appartenant au genre Hyalomma. H. lusitanicum a été signalé en 
1954 en Camargue mais n'a plus été détectée par la suite (Rageau and Mouchet 1970). Concernant 
H. marginatum, de rares données historiques signalent la présence de cette tique dans le sud de la 
France, entre les années 1940 et 1980, mais seul un petit nombre peut être considéré comme valide 
(Morel 1969, Perez-Eid 2007). Certains de ces signalements résultent probablement d'une 
identification incorrecte ou bien il s'agissait uniquement de stades nymphaux collectés sur des oiseaux 
migrant depuis l'Afrique. En effet, la découverte de nymphes indique une possible introduction de 
l'espèce de tique par les mouvements d'oiseaux mais pas nécessairement son établissement. 

Plusieurs campagnes d'échantillonnage ont été menées sur des chevaux et des oiseaux de 2007 à 2016, 
dans des sites représentatifs d’habitats écologiques différents. L’identification des tiques a été réalisée 
en combinant de l’identification morphologique et du typage moléculaire à l’aide des gènes 12SrDNA 
et COI. 

L'analyse en Neighbor-joining sur la base des deux marqueurs moléculaires a permis d’assigner tous 
les spécimens de tiques groupes distincts (Figure 32) correspondant à H. marginatum (15 adultes), 
H. rufipes (2 nymphes) et à H. scupense (un adulte). La divergence génétique intra-groupe observée va 
de 0 à 0,9% et de 0 à 3% (Fig. 32 A et B), pour 12S et COI respectivement, ce qui est cohérent avec les 
études précédentes (Lv et al. 2014). Elle ne chevauche pas la divergence génétique inter-groupe qui 
s’étend de 1,9 % à 13,3 % et de 3,7 % à 13,3 %, ce qui confirme la fiabilité de l'identification moléculaire.  

 

 
Figure 32 Arbres phylogénétiques en Neighbor-joining obtenues à partir des tiques Hyalomma collectés de 2007 à 2015 

dans le sud de la France et histogrammes correspondants des distances génétiques intraspécifiques (noir) et 
interspécifiques (gris), pour 12S (A) et COI (B) respectivement. 

 

Les sites positifs pour H. marginatum sont situés soit dans les zones humides de la Camargue, soit dans 
les garrigues plus sèches de la campagne autour de Montpellier, indiquant ainsi une extension effective 
de l’aire de répartition de cette espèce en dehors des points d'introduction présumés qui 
correspondent aux zones humides. Le fait que des tiques adultes aient été trouvées sur des animaux 
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résidents, que des adultes de H. marginatum aient été collectés aux mêmes sites sur plusieurs années 
successives et que des tiques aient été collectées sur les mêmes espèces d’hôtes (chevaux) sur des 
sites géographiquement éloignés, permet de confirmer l’établissement de populations reproductrices 
de H. marginatum dans le sud de la France. La détection de nymphes de H. marginatum et H. rufipes 
au printemps sur plusieurs espèces d’oiseaux connus pour hiverner en Afrique ou dans la péninsule 
ibérique, permet d’établir que les tiques du genre Hyalomma, et leurs pathogènes associés, peuvent 
être introduits régulièrement en France continentale par les migrations d'oiseaux.  

Depuis 2016, des campagnes régulières de surveillance et de collectes de H. marginatum ont été 
menées, qui ont permis de générer une carte de distribution géographique actualisée pour 
H. marginatum dans le sud de la France continentale (Figure 33). Ces données de présence et 
d'absence collectées, ainsi que le nombre moyen de tiques par animal examiné comme estimation de 
l'abondance, ont été utilisées pour développer un modèle statistique qui vise à donner de nouvelles 
indications sur les facteurs environnementaux limitant ou facilitant l'établissement de H. marginatum, 
à une résolution spatiale plus fine que les précédents modèles de niche écologique et en utilisant de 
multiples paramètres décrivant précisément le climat et l'habitat ((Bah et al. 2021), article soumis).  

 

 
Figure 33 Localisation des sites d'échantillonnage de Hyalomma marginatum dans 14 départements français. Les cercles 

colorés représentent les sites où H. marginatum est présente et la taille correspond au nombre moyen de H. marginatum 
par cheval dans chaque structure équestre. Les cercles rouges correspondent aux enquêtes menées de 2016 à 2019, tandis 

que les cercles bleus correspondent à l'enquête de 2021. Les cercles blancs correspondent aux sites où H. marginatum a été 
considéré comme absent lors des enquêtes de 2016 à 2019 et les triangles blancs pour l'enquête 2021. Les croix noires 

représentent les sites où un seul spécimen de H. marginatum a été trouvé. 

 

Ce travail a fait l’objet d’une publication : n°26 et d’une publication soumise 
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Perspectives de recherche 
 

Je compte au cours du prochain quadriennal continuer à développer mes questions de recherche sur 
les modèles tiques dures et Culicoides. En effet, ces vecteurs impliqués dans la transmission de 
maladies sont d’intérêt à la fois pour le Sud mais aussi pour le Nord et ces questions de recherche 
s’intègrent parfaitement dans l’approche One Health développée au sein de l’UMR ASTRE. En effet, 
dans un contexte de changement global, où l’interconnexion géographique est croissante (par la 
mobilité animale et les mouvements humains) et où les changements redistribuent les habitats et les 
climats à différentes échelles, de nombreuses maladies animales et zoonotiques voient leurs aires de 
distribution se modifier rapidement. Ces changements sont très souvent associés à des processus 
d’émergence et d’endémisation. De plus, la thématique « Surveillance et contrôles des vecteurs et 
maladies vectorielles » constitue l’un des grands défis identifiés dans le nouveau projet scientifique de 
l’unité, un accent étant mis sur les études et modélisations de l’émergence et de diffusion de vecteurs 
et des maladies vectorielles, entre autres en lien avec les invasions biologiques. Leur réalisation à plus 
ou moins long terme va cependant fortement dépendre des financements obtenus et ainsi que des 
partenariats qui pourront être développés afin de pouvoir obtenir les échantillons biologiques 
nécessaires à ces études. 

1. Expansion et adaptation de la tique Hyalomma marginatum sur le littoral 
méditerranéen français 
 

Sur le modèle tique dure, je compte me concentrer sur les tiques du genre Hyalomma. Comme nous 
l’avons vu plus haut, nous avions observé récemment pour l’espèce H. marginatum une extension vers 
le nord de son aire de répartition spatiale dans le bassin méditerranéen. Endémique dans plusieurs 
pays méditerranéens du Sud, du Maghreb à la péninsule ibérique et à l’Est du bassin méditerranéen 
(Turquie, Balkans), son aire de répartition est en train de s’étendre progressivement vers le nord et 
vers l’ouest et le centre de l’Europe sous l’effet du changement climatique, des mouvements 
d’animaux et des déplacements internationaux (Figure 7). Cette espèce était absente des régions du 
sud de l'Hexagone jusqu’à 2015. Depuis cette date, H. marginatum s’est établie sur le littoral 
méditerranéen français (Vial et al. 2016), notamment dans certaines zones de la région Occitanie.  

1.1. Un imbroglio taxonomique 
 

Les tiques du genre Hyalomma sont largement répandues dans les régions géographiques 
afrotropicales, paléarctiques et orientales et les plus anciens restes fossiles ressemblant à Hyalomma 
ont été trouvés dans la région baltique (datant de 35-50 millions d'années (de la Fuente 2003)). Dans 
la famille des Amblyommidae, les genres Hyalomma et Rhipicephalus sont les genres ayant divergé le 
plus récemment (Perez-Eid 2007). Ce sont les deux genres où l’on rencontre le plus de diversité 
cryptique ce qui pourrait être la conséquence de divergences entre lignées très récentes. En effet, ce 
genre présente une grande variabilité morphologique intra-spécifique, des phénomènes d’hybridation 
inter-spécifiques (Rees et al. 2003) ainsi que la présence de complexes d’espèces cryptiques. 
L'identification morphologique des tiques du genre Hyalomma est donc particulièrement complexe et 
est souvent source d’erreurs (Estrada-Peña et al. 2017). Plus particulièrement les stades immatures de 
ces espèces posent des difficultés considérables d'identification au niveau spécifique. Afin de réaliser 
une identification morphologique au genre, il est souvent nécessaire de garder les nymphes gorgées 
en vie et de leur permettre de muer au stade adulte. Ces étapes sont longues et nécessitent une forte 
expertise taxonomique.  

Depuis 2016, mes collègues de l’UMR ASTRE ont effectué plusieurs campagnes de collecte de tiques 
H. marginatum dans plus d’une centaine de centre équestres et élevages de chevaux autour du bassin 
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méditerranéen (Stachurski and Vial 2018). Si l’identification morphologiques de la plupart des 
spécimens au stade adulte a été réalisée correctement, un doute demeurait sur certains spécimens 
présentant à la fois des caractéristiques morphologiques propres à H. marginatum et d’autre propres 
à H. scupense (Stachurski F., communication personnelle). Après séquençage du gène COI, ces 
individus se sont révélées appartenir à l’espèce H. scupense. Afin d’identifier la distribution spatiale 
actuelle de H. marginatum et d’évaluer son expansion, de nouvelles collectes seront réalisées entre 
avril et juin 2022 sur les centres équestres déjà échantillonnés entre 2017 et 2019. Afin d’explorer la 
contribution des différents hôtes dans la dynamique et la répartition de cette tique, des collectes 
seront également réalisées sur différentes espèces de la faune sauvage, dont des oiseaux et des petits 
mammifères susceptibles de porter des stades immatures. Compte tenu des difficultés que pourraient 
poser leur identification, il est important de disposer de méthodes complémentaires à l’identification 
morphologique, rapides et standardisées, pour résoudre les problèmes taxonomiques tels que 
l'identification des stades immatures. Avec la démocratisation et la baisse des coûts des outils 
moléculaires, il serait intéressant de pouvoir développer une banque de données barcode avec le gène 
COI pour les adultes des espèces de Hyalomma potentiellement présentes dans le bassin 
méditerranéen, puis de pouvoir valider l’utilisation de ce gène dans l’identification de ces espèces en 
évaluant les niveaux de divergence génétique intra- et inter-spécifique, notamment au sein des 
complexes d’espèce cryptiques. Enfin il faudra tester l’utilité de cet outil pour l’identification en grand 
nombre des stades immatures collectés sur faune sauvage. 

D’un point de vue taxonomique, l’un des groupes les plus complexes est le complexe d’espèces 
H. marginatum. Auparavant, on considérait que celui-ci était constitué d'une seule espèce 
extrêmement polymorphe, H. marginatum Koch, 1844, dont la distribution globale coïncide presque 
avec celle du genre entier, qui est présent de l'Europe du Sud, au Moyen-Orient, en Asie Centrale, du 
Sud, du Sud-Est ainsi qu’en l'Afrique. Hyalomma isaaci Sharif, 1928, H. rufipes Koch, 1844 et H. 
turanicum Pomerantzev, 1946 étaient considérées comme des sous-espèces de H. marginatum Koch, 
1844. Après une révision morphologique approfondie, (Apanaskevich and Horak 2008) ont reconnu 
H. isaaci, H. rufipes et H. turanicum comme des espèces à part entière. De plus, (Apanaskevich and 
Horak 2006) ont également rétabli H. glabrum Delpy, 1949 qui était alors considéré comme un 
synonyme de H. isaaci. En région Paléarctique, l'ancien groupe de sous-espèces inclus dans 
H. marginatum est maintenant considéré comme étant formé par trois espèces, à savoir 
H. marginatum, H. rufipes Koch, 1844 et H. turanicum Pomerantzev 1946. Hyalomma turanicum 
pourrait être présent en Israël, au Liban et en Turquie, mais on le trouve principalement en Afrique 
sub-saharienne (Estrada-Peña et al. 2017). Apanaskevich et Horak (Apanaskevich and Horak 2008) 
n'ont pas été en mesure de confirmer sa présence à Chypre, en Libye et en Tunisie, et les spécimens 
précédemment identifiés là-bas comme H. marginatum turanicum seraient en fait des H. marginatum. 
Plus récemment, une étude de l’histoire évolutive des tiques du genre Hyalomma, basée sur une 
approche combinée associant à la fois des données morphologiques et moléculaires avec des 
séquences de gènes mitochondriaux et nucléaires a montré que H. rufipes pouvait être considérée 
comme une espèce séparée de H. marginatum et H. turanicum (Sands et al. 2017). Cependant de 
faibles niveaux de différenciation génétique, similaires aux divergences intraspécifiques été observés 
dans cette même étude pour le gène COI, entre H. marginatum et H. turanicum. Bien que ces deux 
espèces présentent des caractères morphologiques distincts (Apanaskevich and Horak 2008), un 
individu identifié comme H. turanicum du Pakistan se rapprochait plus dans l’arbre phylogénétique de 
H. marginatum (du Portugal et de la Russie) que de ses congénères d'Irak. Tout ceci suggère que la 
divergence entre les deux lignées est très récente, la non-monophilie de H. turanicum pouvant être 
attribuée soit à un tri incomplet des lignées entre les deux espèces ou alternativement à une 
introgression récente entre ces deux espèces. C’est pourquoi il pourrait être intéressant 
d’entreprendre des recherches plus approfondies sur le statut taxonomique de H. marginatum et de 
H. turanicum. Afin de pouvoir répondre à cette question, il faudra notamment veiller à disposer d’un 
échantillonnage approprié qui devra inclure un échantillonnage géographique suffisant dans l'aire de 
répartition des deux taxons. Un mauvais échantillonnage peut en effet entraîner des déductions 
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erronées sur la variation génétique, la démographie et les relations phylogénétiques (Gratton et al. 
2015, de la Harpe et al. 2017). 

La spéciation est un processus complexe par lequel une population ancestrale évolue en deux ou 
plusieurs taxons distincts. Elle est généralement décrite comme un continuum englobant tous les 
stades de divergence, des populations panmictiques aux espèces irréversiblement isolées (Seehausen 
et al. 2014). Le stade de ce continuum auquel deux populations sont suffisamment divergentes pour 
être appelées espèces est souvent sujet à débat et controverse. Au sein de ce continuum, il est 
nécessaire d’évaluer la variation génétique intraspécifique à plusieurs moments du processus de 
spéciation pour bien le comprendre (Radwan and Babik 2012, Seehausen et al. 2014). La disponibilité 
croissante du séquençage de nouvelle génération (cf encadré 1) facilite la combinaison de techniques 
qui comblent le fossé entre les échelles macro- et micro-évolutives et l'utilisation d'outils génomiques 
pour étudier la diversité intraspécifique pourrait révéler une diversité cryptique dans des lignées pour 
lesquelles la morphologie seule ne permet pas de prédire l'existence d'unités taxonomiques distinctes. 
Ces approches ont été utilisées avec succès dans le domaine de la conservation (p. ex. (Reyes-Velasco 
et al. 2018)) mais aussi dans le domaine des maladies à transmission vectorielle pour lesquelles une 
systématique précise des vecteurs est essentielle pour mieux comprendre l'épidémiologie des 
maladies (p. ex. (Cruaud et al. 2021) ). 

 

1.2. Origine des populations présentes en France et mécanismes évolutifs en jeu dans 
cette invasion biologique 
 

D’un point de vue conceptuel, une invasion biologique peut se dérouler selon sur trois grands scénarios 
qui s’avèrent non-exclusifs et qui peuvent se combiner (Facon et al. 2006) : un changement des régimes 
de migration des espèces invasives, des changements environnementaux accroissant le nombre 
d’habitats favorables, et/ou une évolution post-colonisation résultant en une meilleure adaptation des 
espèces aux conditions environnementales des territoires nouvellement colonisé. La multiplication des 
suivis d’aires de distribution de tiques au cours des deux dernières décennies a permis d’observer des 
modifications d’aires de distribution de tiques, notamment chez les espèces d’intérêt majeur en santé 
humaine et/ou vétérinaire (voir pour revue (Leger et al. 2013)). La biologie des tiques dures et plus 
spécifiquement celle de H. marginatum, leur permettent de disposer d’un certain nombre d’atouts au 
cours des processus d’invasion. 

Les tiques n’ont que de faibles capacités de dispersion par elles-mêmes (Falco and Fish 1991). Leur 
dispersion géographique dépend donc des mouvements de leurs hôtes et de la durée de la phase 
parasitaire (6 à 20 jours en moyenne). Pour que la dispersion par l’hôte soit un succès, la tique devra 
demeurer fixée durant le voyage, réussir sa métamorphose, et trouver à l’arrivée un hôte sur lequel se 
fixer. Les caractéristiques du cycle de vie de la tique influeront donc les probabilités de succès de 
dispersion à plus ou moins longue distance. Une tique de type monoxène peut être transportée 
efficacement sur de très longues distances puisqu’elle effectue l’intégralité de sa phase parasitaire sur 
un seul et même hôte. C’est le cas également, dans une moindre mesure, pour une tique dixène 
comme H. marginatum. Les résultats de captures d’oiseaux migrateurs infestés par H. marginatum 
permettent déjà de proposer des hypothèses sur le transport des stades juvéniles depuis leurs aires 
d’origine (Estrada-Peña et al. 2021). Les chevaux sont connus pour être l’un des principaux hôtes 
domestiques de H. marginatum, mais peu d’informations sont aujourd’hui disponibles sur le rôle, en 
France, d’autres animaux d’élevage comme les bovins, mais aussi sur le rôle de la faune sauvage 
(sangliers, chevreuils) dans l’installation et la dispersion de cette tique. 

En phase de vie libre (c’est-à-dire ‘hors-hôte’), les tiques sont très sensibles aux conditions 
environnementales. Cette vulnérabilité détermine d’ailleurs les gammes de températures et 
d’humidité caractérisant leur aire de distribution maximale. Plusieurs études de modélisation ont été 
menées au niveau européen pour expliquer et prédire la distribution de H. marginatum et ces études 
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ont mis l'accent sur l'adéquation entre des températures élevées, mais des précipitations et une 
humidité relative faibles (Estrada-peña and Venzal 2007, Estrada-Pena et al. 2011, Estrada-Pena et al. 
2012). Des études de survie des tiques en enceintes climatiques et sur le terrain, réalisés dans notre 
unité (F. Stachurski, communication personnelle) ont monté que H. marginatum résistait bien aux 
faibles températures qui ne bloquent pas complètement son développement. Les femelles gorgées 
peuvent survivre sans pondre et pondent dès qu’elles sont remises à température d’élevage normale. 
Sur le terrain, une diapause comportementale semble inhiber l’activité des adultes de l’année qui bien 
que présents dans le milieu, n’infestent pas les chevaux. Les adultes à jeun constituent donc le seul 
stade de développement passant efficacement l’hiver. Les fortes capacités reproductives des tiques 
représentent également des atouts importants dans un contexte d’invasion : leurs pontes comportent 
de 2 000 à 20 000 œufs. Dès lors, l’établissement d’une nouvelle population semble un défi plus 
facilement réalisable quand les individus dispersés sont des femelles.  

Dans le cadre d’invasions biologiques impliquant des phénomènes évolutifs, la taille et la structure des 
génomes de tiques constituent des atouts importants. Ces génomes, dont la taille varie de 1.04 x 109 
à 7.1 x 109 paires de bases, sont constitués à 70 % de séquences répétées (Nene 2009). La taille du 
génome de H. marginatum serait de 2.4 x 109 paires de bases (soit approximativement la taille du 
génome humain). Longtemps considéré comme inutile, il est maintenant avéré que la répétition de 
séquences (y compris non-codantes) constitue une source directe de diversité biologique clef dans 
l’évolution des espèces (Grechko 2011). Cette structure génomique augmente la probabilité 
d’apparition de nouvelles mutations sur l’une ou l’autre des copies de gènes ou de régions régulatrices 
par un mécanisme de relâchement de la contre-sélection de mutations. Certaines de ces mutations 
seront aptes à modifier le métabolisme et/ou les traits d’histoire de vie des tiques dans le sens d’une 
meilleure adaptation aux habitats nouvellement colonisés. 

Nous allons donc chercher au cours de ce travail à i) émettre des hypothèses sur l’origine des 
populations de H. marginatum présentes sur le territoire français, ii) documenter l’installation et 
l’expansion en cours en Occitanie, et iii) étudier les facteurs environnementaux et évolutifs favorisant 
ces processus. 

 

1.2.1. Inférer l’origine des populations présentes en Occitanie et leur structuration génétique 

actuelle 

Une étude combinant des approches de phylogéographie et de génétique des populations incluant des 
individus échantillonnés en Occitanie ainsi que des individus d’autres populations du pourtour 
méditerranéen sera menée afin de comprendre les facteurs favorisant l’expansion géographique de 
cette espèce et d’émettre des hypothèses sur l’origine des populations de H. marginatum présentes 
sur le territoire français. Une des hypothèses à considérer est une origine des populations de tiques au 
Maghreb, hypothèse en cohérence avec les principales voies de migration des oiseaux, 
potentiellement porteurs de stades immatures, vers l’Europe (Estrada-Peña et al. 2021). Cette analyse 
sera basée sur le polymorphisme de plusieurs gènes mitochondriaux, combinés à du génotypage d’un 
large panel de marqueurs SNP (Single Nucleotide Polymorphism) (cf encadré 1). Cette étude permettra 
également de caractériser la structure génétique de ces populations en expansion. 

Notre première hypothèse serait d’observer un patron génétique caractéristique des expansions 
géographiques avec une faible diversité génétique dans le nouvel environnement et une 
différenciation génétique significative entre les populations natives et celles nouvellement installées, 
résultant d’évènements de goulot d’étranglement suivis des effets de la dérive génétique suite à 
l’introduction. Alternativement, cette perte de diversité pourrait être atténuée par une connectivité 
accrue avec d’autres populations de la région avec des flux de gènes élevés permettant de maintenir 
des tailles efficaces de populations plus importantes. 
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La structure génétique sera également analysée en fonction des préférences d’hôtes de 
H. marginatum et ainsi que des données sur les mouvements de ces hôtes. Ce travail permettra à 
terme d’évaluer la probabilité d’introduction du virus CCHF en France continentale via les tiques dans 
un contexte de changement climatique et de mondialisation des échanges. 

Les analyses des données feront appel à des approches classiques de génétique des populations afin 
d'explorer les caractéristiques des populations de H. marginatum : les tailles des populations, le mode 
et l’intensité de dispersion, la structuration des populations. L'exploration et la reconstruction des 
routes d'invasion (Estoup and Guillemaud 2010) sera à la fois basée sur la reconstruction de 
dendrogrammes basés sur les distances génétiques ainsi que des méthodes de clustering génétique 
qui pourront fournir des informations sur les populations source. Des approches comme la méthode 
« Approximate Bayesian Computation » ABC (Beaumont et al. 2002) permettant de tester différents 
scénarios d'invasion ou encore à l’aide des statistiques F développées par Patterson qui mesurent les 
corrélations de fréquences alléliques entre les populations et sont ainsi utiles pour comprendre les 
relations, mesurer et dater le brassage génétique (« genetic admixture ») entre populations (Patterson 
et al. 2012). 

 

1.2.2. Obtenir un aperçu des mécanismes évolutifs en jeu dans cette invasion biologique 

L’invasion en cours de H. marginatum questionne sur ses capacités à exploiter son nouvel 
environnement. Une première hypothèse est que les conditions environnementales du milieu 
méditerranéen français deviennent de plus en plus favorables pour son installation. Alternativement, 
il est également possible que des processus évolutifs permettent l’adaptation au nouveau milieu. 

Afin d’explorer la première hypothèse, il est prévu d’étudier à l’aide de cages expérimentales le devenir 
des tiques H. marginatum sur le terrain et d’identifier les conditions environnementales (végétation, 
conditions climatiques) de survie et de développement des tiques sur deux sites représentant deux 
environnements contrastés. Ensuite un design de génétique quantitative sera mis en place au 
laboratoire afin de tester l’existence d’adaptation locale sur les traits d’histoire de vie et d’estimer le 
potentiel évolutif de ces traits. 

Pour aller plus loin, on recherchera sur les données génomiques précédemment générées des 
signatures génomiques de l’adaptation des tiques à leur nouvel environnement. Plus précisément, il 
s’agira de scanner les données génomiques à la recherche de variants spécifiquement associés aux 
populations de l’aire nouvellement occupée par contraste avec les populations de l’aire d’origine. 

 

Ces aspects seront développés en étroite avec Hélène Jourdan, chercheuse à l’UMR ASTRE et spécialiste 
en écologie évolutive et Hélène Verheyden (UR Comportement et Ecologie de la Faune Sauvage, INRAE) 
et spécialiste de l’écologie alimentaire des grands ongulés sauvages dans le cadre du co-encadrement 
d’un étudiant en thèse. 

Ce travail est financé dans le cadre du projet Défis clés Occitanie « Risques infectieux et vecteurs – 
Occitanie » (RIVOC), et porté par Thomas Pollet chercheur INRAE à l’UMR ASTRE. Le projet Holis-Tiques 
constitue un des trois projets prédéfinis emblématiques, multipartenaires et interdisciplinaires financé 
par RIVOC ayant pour objectif d’étudier la capacité d'adaptation des vecteurs. Les partenaires de ce 
projet sont localisés en région Occitanie (UR CEFS INRAE, Ecole nationale vétérinaire de Toulouse, 
Fédération Régionale des Chasseurs en Occitanie, Genotoul, Toulouse, Laboratoires vétérinaires 
départementaux en Occitanie) mais aussi au niveau national (UMR BIPAR, Maisons-Alfort ; UMR 
BIOEPAR, Nantes). Une étudiante en Master 2 sera financée dans le cadre de ce projet et débutera son 
stage en janvier 2022. Une demie bourse de thèse financée par la région Occitanie a également été 
acquise dans le cadre de ce projet. La demande de demie bourse complémentaire a été faite auprès du 
Cirad. Cette thèse débuterait en septembre 2022. 
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Ces activités s’inscrivent également dans le cadre de la convention entre le Cirad et le Ministère de 
l’Agriculture (convention DGAL) 2021 qui couvre les activités d’expertise acarologique sur Hyalomma 
marginatum et notamment l’étude de l'origine géographique et structuration des populations de H. 
marginatum et la détermination des conditions environnementales de survie et de développement de 
H. marginatum, ainsi que le rôle de la faune sauvage. 

 

Encadré 1 : quels marqueurs pour comprendre l’introduction et l’extension de l’aire de répartition de H. marginatum ? 

Le séquençage l'ADN mitochondrial est utilisé depuis de nombreuses années dans les études phylogéographiques et 
phylogénétiques (Zhang and Hewitt 2003), principalement en raison de la facilité de découvrir et de détecter le 
polymorphisme dans les génomes des organelles. Ces génomes offrent à la fois des régions conservées permettant le design 
d'amorces PCR et des régions variables à utiliser comme marqueurs. Ils sont donc encore largement utilisés dans les études 
biogéographiques et le codage à barres de l'ADN. En raison des grandes difficultés à développer des marqueurs nucléaires 
chez les tiques, les marqueurs mitochondriaux ont et sont encore très largement utilisés pour étudier leur génétique des 
populations (Araya-Anchetta et al. 2015). Cependant, l'ADNmt ne représente qu'un seul locus et ne permet donc que 
d’observer une petite partie de l’histoire évolutive. Leur héritabilité maternelle ne fournit des informations que sur la biologie 
de dispersion des lignées maternelles. L'inférence que nous faisons sur l'histoire des espèces/populations est susceptible 
d'être fortement biaisée. Deuxièmement, la taille efficace de la population de l'ADNmt ne représente qu'un quart de celle 
des séquences autosomiques nucléaires, et les lignées d'ADNmt ont donc un taux de tri des lignées beaucoup plus rapide et 
un taux d'extinction des allèles plus élevé. Les conséquences de ce phénomène sont les suivantes : (i) les relations évolutives 
pourraient être trop simplifiées par les données de l'ADNmt ; (ii) la diversité génétique peut être sous-estimée par les 
marqueurs de l'ADNmt ; (iii) l'incertitude de l'analyse généalogique peut augmenter en raison de la probabilité accrue d'un 
plus grand nombre de liens manquants dans les haplotypes mitochondriaux. Un autre problème potentiel des données 
relatives à l'ADNmt est la possibilité d'amplifier des pseudogènes mitochondriaux dans les génomes nucléaires. C’est 
pourquoi il est intéressant de les utiliser en combinaison avec des marqueurs nucléaires. 

Les marqueurs microsatellites sont utilisés pour les études de la diversité et de la différenciation génétique des populations 
depuis le début des années 1990 (Jarne and Lagoda 1996). Les régions de séquences flanquant les microsatellites sont souvent 
suffisamment conservées pour concevoir des amorces PCR qui sont fonctionnelles entre espèces apparentées et parfois 
même entre genres (Schlötterer and Wiehe 1999, Barbara et al. 2007). Ces séquences répétitives simples sont largement 
présentes chez les organismes eucaryotes, présentent des niveaux élevés de polymorphisme, obéissent à l'hérédité 
mendélienne et suivent des modes d'évolution apparemment simples. Leur introduction dans les études de génétique des 
populations a considérablement amélioré la capacité à détecter la structure génétique des populations, à tester la filiation et 
la parenté, à évaluer la diversité génétique et à étudier l'histoire récente des populations. Ces marqueurs ont été développé 
pour un certain nombre d’espèces de tiques (Araya-Anchetta et al. 2015). Cependant le plus gros problème des marqueurs 
microsatellites est la présence d’allèles nuls, notamment chez les tiques (voir par ex. (Kempf et al. 2011, Dietrich et al. 2014, 
Huber et al. 2019)) qui conduisent à interpréter comme homozygote des individus hétérorygotes, ce qui conduit à une sous-
estimation de la variabilité génétique et affecte le calcul du FST  (Jarne and Lagoda 1996, Chapuis and Estoup 2007). Des 
marqueurs microsatellites ont récemment été développés chez H. marginatum (Hekimoglu et al. 2019) mais les auteurs n’ont 
réussi qu’à développer que cinq marqueurs dont deux présentent des biais. Les problèmes de développement semblent 
similaires à ceux rencontrés pour le développement de microsatellites chez A. variegatum (Huber et al. 2019). C’est pourquoi 
nous n’allons pas retenir ce type de marqueurs en priorité. 

Les approches de génotypage par séquençage basées sur des technologies de séquençage de deuxième génération ou plus 
récentes ont gagné en popularité au cours des dernières années (voir par ex. review (Andrews et al. 2016)). Elles constituent 
une gamme de techniques proches qui s'appuient sur les enzymes de restriction pour déterminer les loci à séquencer. On 
peut citer parmi ces approches la « Restriction-site Associated DNA sequencing » (RAD-seq) (Baird et al. 2008), le 
« génotypage par séquençage » (GBS) (Elshire et al. 2011) ou encore le « séquençage RAD à double digestion » (ddRADseq) 
(Peterson et al. 2012). Toutes ces approches ont pour principe de réduire la complexité du génome par digestion avec des 
enzymes de restriction, suivie de différentes étapes de sélection de la taille des fragments d'ADN puis de l’ajout d’adaptateurs 
pouvant contenir des codes à barres, qui sont utilisés pour identifier les échantillons individuels qui sont multiplexés dans 
une seule bibliothèque. Ces techniques ciblent un sous-ensemble du génome, ce qui présente des avantages par rapport au 
séquençage du génome entier, comme une plus grande profondeur de couverture par locus (et donc un génotypage plus 
fiable) et permettent le séquençage d'un plus grand nombre d'échantillons pour un budget donné. En outre, contrairement 
à de nombreuses autres méthodes de production de données pangénomiques, elles ne nécessitent aucune information 
génomique préalable sur les taxons étudiés. Les loci peuvent se trouver dans toutes les zones du génome (c'est-à-dire dans 
les régions codantes et non codantes), et les individus au sein d'une même espèce ou entre espèces étroitement apparentées 
partagent généralement la plupart des loci en raison de la conservation des sites de restriction, ce qui en fait des outils de 
choix en écologie et génétique évolutive. En utilisant la technique de génotypage par séquençage (GBS) et en l’absence de 
génome de référence, la dispersions de tiques par les oiseaux marins a ainsi pu être étudiée avec succès (Moon et al. 2018, 
Moon et al. 2019, Moon et al. 2020). 
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2. Perspectives de recherche sur les moucherons du genre Culicoides 
 

2.1. Circulation de Culicoides imicola au sein des territoires insulaires du sud-ouest de 
l’Océan Indien 
 

Dans les îles du sud-ouest de l’Océan Indien (SOOI), les études qui ont porté sur les Culicoides et les 
agents infectieux associés, restent à ce jour limitées. Les principaux problèmes vétérinaires sont causés 
par les virus de la fièvre catarrhale ovine (bluetongue virus, BTV) et de la maladie hémorragique 
épizootique (epizootic hemorragic disease virus, EHDV), deux orbivirus transmis par des moucherons 
hématophages du genre Culicoides. Ces deux maladies dont les manifestations cliniques sont 
localement regroupées sous le terme de « bavite » causent des pertes économiques et sont 
responsables de la dégradation de l’état sanitaire du cheptel bovin. Si les situations épidémiologiques 
pour ces maladies sont bien décrites à l’île de la Réunion et à l’île Maurice (Jori et al. 2011, Sailleau et 
al. 2012, Cêtre-Sossah et al. 2014, Desvars et al. 2015), la situation sanitaire pour les autres territoires 
de la zone est largement méconnue. 

De même, il n’existe que peu d’inventaires faunistiques pour les Culicoides et tous mettent en évidence 
une faible diversité spécifique allant de quelques espèces observées (deux à Maurice (Jori et al. 2011), 
trois aux Seychelles (Wirth and Messersmith 1977, Wirth 1990), cinq à la Réunion (Desvars et al. 2015, 
Grimaud et al. 2019)) à moins d’une vingtaine à Mayotte (Garros et al. 2019) et à Madagascar (Augot 
et al. 2013), ce qui contraste fortement avec d’autres régions du monde. En France par exemple, ce 
sont près d’une centaine d’espèces qui ont été recensées (Venail et al. 2012). Cette faible diversité 
spécifique peut s’expliquer par l’insularité des territoires et les grandes distances géographiques entre 
ces îles et le continent africain. Par exemple, Mayotte est située à 285 km de Madagascar et 485 km 
de l’Afrique continentale et l’île de La Réunion à 684 km de Madagascar et à 1680 km des côtes 
africaines. 

Culicoides imicola est l’espèce la plus abondante et vectrice majeure de BTV et AHSV en région 
Afrotropicale. Elle est présente sur au moins quatre territoires de la région du Sud-Ouest de l’Océan 
Indien (Madagascar, La Réunion, l’île Maurice et Mayotte) (Jori et al. 2011, Desvars et al. 2015, Augot 
et al. 2017, Garros et al. 2019) bien que peu abondante à Mayotte (Garros et al. 2019). A La Réunion, 
il a été montré que C. imicola est abondant et dominant à basse altitude et peut être localement très 
abondant notamment sur la côte sud-ouest de l’île (Desvars et al. 2015, Grimaud et al. 2019). L’île a 
fait face au cours des vingt dernières années à des flambées épidémiques successives de différents 
sérotypes de fièvre catarrhale ovine et de la maladie hémorragique épizootique des cervidés mettant 
en évidence la diversité des orbivirus circulant dans l'île et peut-être dans toute la région. En 2011 et 
en 2013, la détection d’EHDV-1 et d’EHDV-7, alors qu’un arrêté préfectoral de 2008 interdisant 
l’importation de ruminants vivants était en cours, questionne sur le mode d’introduction de ces 
sérotypes. Si la découverte de ces nouveaux sérotypes sur l’île peut résulter d’une absence de 
détection avant ces dates ou de de son émergence depuis un cycle sauvage avec les cerfs Rusa, la 
question de leur introduction via des Culicoides infectés transportés par les vents se pose. La proximité 
géographique entre l’Île Maurice et La Réunion permettrait le passage d’une île à l’autre via des 
phénomènes de dispersion passive par les vents. Ceci pourrait également s’appliquer à l’ensemble des 
îles du Sud-Ouest de l’Océan Indien bien que les distances géographiques beaucoup plus grandes entre 
ces territoires insulaires tendraient à réduire les probabilités de transport et d’introduction. 

C’est pourquoi, en miroir des travaux de phylogéographie et de génétique des populations de 

C. imicola réalisés dans le bassin méditerranéen et en Afrique, la structuration de C. imicola dans la 
région du sud-ouest de l’océan Indien incluant les territoires du continent africain pourra être étudiée 
à l’aide de marqueurs microsatellites et de séquences mitochondriales. La région du SOOI caractérisée 
par ses territoires insulaires éloignés pour certains par de grandes distances peut signer des 
structurations génétiques marquées pour un moucheron à la faible dispersion active. On peut aussi 
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attendre des paramètres démographiques stables (pas ou peu de phénomène d’expansion), et une 
proximité génétique avec les populations du sud-est africain. On s’interrogera également sur 
l’influence des vents dominants dans la structuration observée. La structuration génétique permettra 
de mettre en évidence si les territoires sont connectés génétiquement. Connaissant la situation 
épidémiologique pour la fièvre catarrhale ovine et la maladie hémorragique épizootique des cervidés 
pour les différents territoires, la distance géographique, les mouvements du vent et les échanges 
d’animaux connus, cette analyse permettra de définir un niveau de risque de circulation de nouveaux 
sérotypes ou d’installation de nouvelles espèces de Culicoides.  

Ce travail sera réalisé en collaboration avec Claire Garros et Marlène Dupraz, chercheuses 
entomologistes à l’UMR ASTRE dans le cadre d’un co-encadrement de thèse dont le financement sera 
demandé dans le cadre du prochain Projet interrégional de coopération territoriale européenne 
(Programme INTERREG, FEDER) et qui démarrerait en 2023. 

 

2.2. Influence de l’écologie et des préférences d’hôte sur la stucturation génétique, 
exemple de Culicoides chiopterus 
 

Nous avons vu précédemment que la dispersion des Culicoides était influencée par différents facteurs 
environnementaux. Cependant, l’influence de ces différents facteurs est modulée en fonction des 
espèces de Culicoides considérées, celles-ci présentant des préférences d’hôte et d’écologie larvaire 
différentes. Les travaux de thèse d’Antoine Mignotte ont porté sur C. obsoletus, une espèce très 
largement répandue, capable de se reproduire dans une large gamme d'habitats. Il a montré que les 
populations de cette espèce présentaient une très faible structuration y compris à large échelle et que 
cette espèce se dispersait fortement. Il serait donc intéressant de comparer ces résultats avec ceux 
d’une autre espèce, C. chiopterus qui est une espèce spécialiste qui semble fortement associée aux 
bovins aux stades immature et adulte. Nous faisons l'hypothèse que ces différences auront une 
influence significative sur leur comportement de dispersion. Un jeu de marqueurs microsatellites a 
déjà été développé pour cette espèce et les échantillons de Culicoides sont déjà disponibles à l’échelle 
française entre départements mais aussi à l’échelle locale, entre fermes à l’échelle de quelques 
kilomètres.  

2.3. A l’Est rien de nouveau ? 
 

Enfin, les travaux de thèse réalisés à la fois sur C. imicola et sur C. obsoletus ont montré que certaines 
questions restaient en suspens par manque d’échantillons dans la partie orientale de la zone d’étude. 
Notamment, il serait très intéressant d'inclure dans une future étude des échantillons de C. imicola 
provenant d'Extrême-Orient pour étudier les relations génétiques entre les populations orientales, les 
populations africaines et celles de l'est de la Méditerranée. Une étude récente de la variation de la 
séquence COI de C. imicola a inclus des spécimens de l'Inde et de la Chine. Elle a montré que les 
populations d'Extrême-Orient partageaient des haplotypes communs avec des populations d'Afrique 
du Sud et d'Israël (Harrup, communication personnelle), soutenant ainsi l'hypothèse d'une 
connectivité génétique entre ces zones. Il est intéressant de noter que cette connectivité a également 
été étayée par l'examen de la variation des sérotypes de FCO (Maan et al. 2004, Nomikou et al. 2009).  

De même, pour C. obsoletus, si nous avons pu proposer une histoire pour la région ouest nous n’avons 
pas encore une vision complète de l’histoire globale. Bien que le centre de distribution de C. obsoletus 
semble être en Europe, cette espèce est également présente dans de nombreux pays de l’hémisphère 
nord, notamment en Amérique et en Asie. Nous nous sommes donc interrogés sur le scénario évolutif 
ayant permis cette large répartition géographique. Nous avons émis l’hypothèse, que le passage du 
continent asiatique au continent américain aurait pu se faire durant les derniers épisodes de 
glaciations du Pléistocène par le détroit de Béring (Figure 21). C’est pourquoi il serait intéressant de 
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pouvoir conduire une étude incluant des individus provenant de l’ensemble de l’aire de réparation de 
C. obsoletus. 

Cependant, ce type d’étude va nécessiter l’obtention d’échantillons en provenance de nouvelles zones 
géographiques et donc le développent de nouveaux partenariats, elles ne pourront donc pas être 
réalisées à court terme. 

 

 

Conclusion générale 
 
Connaître la biologie et l’écologie d’une espèce vectrice est capital pour anticiper et limiter la 
dispersion de pathogènes. L’ensemble des travaux que j’ai menés, encadrés et ceux auxquels j’ai pu 
collaborer ont apporté je l’espère, un certain nombre de connaissances nouvelles. Tout d’abord, sur 
les « forces en présence » par la caractérisation et la cartographie des espèces d’intérêt et l’étude de 
leur diversité cryptique par des approches de taxonomie moléculaire. Je me suis aussi très largement 
intéressée à la structure génétique, aux capacités de dispersion et à l’influence d’un certain nombre 
de facteurs extrinsèques comme la connectivité paysagère, le vent ou encore les activités humaines 
sur la dispersion de ces espèces. J’ai également touché à l’histoire évolutive de certaines de ces espèces 
car bien souvent, étudier le passé a été nécessaire pour mieux comprendre le présent. Je souhaite que 
ces résultats puissent contribuer à anticiper les risques d’émergence mais aussi à définir des stratégies 
de lutte anti-vectorielle adéquates et efficaces. Toutefois, les résultats obtenus soulèvent encore de 
nombreuses autres questions notamment sur les mécanismes adaptatifs à l’origine du succès invasif 
des populations de ces espèces ainsi que sur les changements d’aire de répartition des espèces 
vectrices dans un contexte de changement global. Pour terminer, je tenais ici à remercier 
chaleureusement tous les collègues avec qui j’ai eu le plaisir et la joie de travailler au cours de ces 25 
dernière années. Plus particulièrement, un grand merci aux les étudiants et doctorants que j’ai pu 
encadrer et dont j’ai pu apprécier la motivation, l’enthousiasme et la bonne humeur et sans qui, ces 
travaux n’auraient pas pu être réalisés. 
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Annexe 1 « Caractérisation de la variabilité génétique 
d’Histomonas meleagridis en relation avec son caractère 
pathogène » 
 

Histomonas meleagridis est un protozoaire flagellé responsable de l’histomonose, une maladie 

affectant les galliformes. Cette maladie est caractérisée par une typhlo-hépatite, accompagnée d’une 

diarrhée jaune soufre, et peut être responsable d’un taux de mortalité élevé en particulier chez les 

dindes. L’importance économique de cette maladie est difficile à évaluer, mais la perte annuelle liée à 

la mortalité chez les dindes a été estimée aux Etats-Unis à plus de deux millions de dollars. Suite à 

l’application des nouveaux textes réglementaires européens, le retrait progressif du marché de la 

plupart des molécules actives contre Histomonas (comme le Dimétridazol ou le Nifursol) a conduit à 

une augmentation importante de la prévalence de l’histomonose dans les pays européens. En France, 

entre mai et décembre 2003, plus de 50 lots atteints ont été déclarés, avec une mortalité pouvant 

atteindre 80% dans certains lots. Pendant cette période plus de 75000 dindes sont mortes (CIDEF, 

Comité Interprofessionnel de la Dinde Française). 

Cette maladie présente des profils épidémiologiques extrêmement variés, aussi bien dans son spectre 

d’hôtes que dans son expression clinique. Elle touche en effet plusieurs espèces de galliformes comme 

la dinde, la perdrix, le poulet, la pintade, la caille, le paon, le faisan. Son expression clinique varie 

fortement, en allant de cas quasi asymptomatiques à des cas présentant des mortalités proches de 

100% avec de fortes variations dans l’âge d’apparition, la morbidité, ou la mortalité. Cette variabilité 

peut être liée à plusieurs facteurs : (1) des facteurs environnementaux (type d’élevage, hygiène…), (2) 

des facteurs propres à l’hôte (race, variété, immunité…) et (3) des facteurs liés au parasite lui-même. 

Le projet de recherche proposé lors de mon recrutement comportait deux volets l’étude de son cycle 

et de sa biologie, qui a été traité en priorité dès mon recrutement et l’épidémiologie génétique du 

parasite pour laquelle j’ai pu débuter la mise en place des outils nécessaires.  

 

1. Etude de la biologie et du cycle parasitaire d’Histomonas 

 

1.1 Cinétique d’infection d’H. meleagridis chez la dinde 
 

Le cycle parasitaire d’Histomonas ainsi que sa biologie sont encore imparfaitement connu, notamment 
le cycle de circulation du parasite au sein de son hôte vertébré ainsi que sa circulation au sein des 
élevages. Une meilleure compréhension du cycle, couplée à des observations anatomo-pathologiques, 
permet de mieux cerner la pathogénie de la maladie. 

Dans un premier, une PCR a été développée sur le gène de l'ARNr 18S qui permet la détection du 
génome d’H. meleagridis et qui permet de le différencier du génome de Tetratrichomonas gallinarum, 
un autre protozoaire parasite commun des volailles. Sa sensibilité a été évaluée et la fiabilité de cette 
PCR pour la détection des infections à Histomonas a été évaluée par infection expérimentale de dindes. 
Les résultats de la PCR semblent être en accord avec le développement des signes cliniques et des 
lésions cæcales. La PCR développée dans cette étude constitue un outil utile pour la détection et 
l'identification de H. meleagridis pour un dépistage rapide et de routine en complément de 
l'identification directe ou de la culture du parasite. 
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Afin de mieux appréhender le déroulement de la phase du cycle parasitaire chez la dinde, nous avons 
étudié la dissémination du parasite dans les jours qui suivent une infection. Un lot de dinde a été 
infecté per cloaca et tous les trois jours, de J0 à J19 post infection, un lot de quatre dindes a été sacrifié 
et autopsié. Une appréciation « scorée » (de 0 à 4) des lésions hépatiques et cæcales a été réalisée, et 
pour chacune de ces dindes 15 prélèvements de tissus ont été réalisés (Figure 34). Ces prélèvements 
ont été analysés par PCR et soumis à un examen histopathologique, réalisé en collaboration l’unité 
d’Histologie, Anatomo-Pathologie de l’Ecole Nationale Vétérinaire de Lyon. Un score 
histopathologique a été défini pour chacun de ces prélèvements (de 0 à 7 pour le caecum et de 0 à 4 
pour les autres prélèvements). Dans le caecum le parasite a été détecté de J0 à J19 aussi bien par PCR 
que par observation microscopique. Les premières lésions macroscopiques sont apparues à J5 et leur 
intensité a augmenté jusqu’à J12. A partir de J12 une guérison progressive est observée. La plupart du 
temps les lésions histopathologiques étaient caractérisées par une infiltration de la lamina propria et 
de la sous-muqueuse par des cellules mononuclées. Cette infiltration dans les cas les plus sérieux peut 
atteindre la séreuse et les lymphocytes envahir le mésentère. Dans le foie, les parasites ont été 
détectés de J7 à J12. L’ADN parasitaire n’a pu être détecté par PCR que dans certaines lésions les plus 
sévères. Ceci est probablement dû à une distribution irrégulière du parasite au sein de cet organe. Les 
premières lésions macroscopiques sont apparues à J7. Le score hépatique moyen est maximal à J9 et 
diminue de J12 à J14. Les lésions microscopiques observées consistent en des zones de nécrose 
entourées de cellules mononuclées mixées à des hépatocytes. Pour ces deux organes une évolution 
similaire des scores macoscopiques et microscopiques a été observée mais avec une diminution plus 
lente des scores histopathologiques à la fin de l’expérience. De l’ADN parasitaire a été détecté de façon 
sporadique dans les autres organes mais le parasite n’a jamais été observé par microscopie. Les 
analyses histologiques ont seulement montré des lésions inflammatoires non spécifiques. Ces résultats 
nous ont permis de discuter deux principales hypothèses sur les voies de dissémination du parasite au 
sein de l’organisme : par voie sanguine ou par un transfert direct du parasite le long du péritonéum. 

 

 

Figure 34 Exemple de lésions caecales et hépatiques de score 3 chez une dinde infectée par H. meleagridis 

Ce travail a fait l’objet de deux publications : n°13-14. 

 

1.2. Implication du petit ténébrion Alphitobius diaperinus dans la transmission de 
l’histomonose 
 

Alphitobius diaperinus, ou petit ténébrion, est un coléoptère qui prolifère dans les bâtiments 
d’élevage. Il se nourrit volontiers d’aliments pour volailles, de fientes mais aussi d’animaux moribonds 
ou morts. En raison de ces habitudes alimentaires ce coléoptère peut se contaminer avec de nombreux 
pathogènes et il a déjà été montré qu’il pouvait transporter des virus, des bactéries, des champignons 
mais aussi des parasites y compris protozoaires. 
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Afin de vérifier si ce coléoptère pouvait jouer un rôle dans la transmission d’H. meleagridis, le parasite 
a été recherché par PCR dans des ténébrions collectés sur le terrain. Deux larves seulement ont été 
retrouvées positives qui provenaient de deux élevages subissant des épisodes d’histomonose. Afin de 
vérifier la capacité du coléoptère à s’infecter, l’infection expérimentale du ténébrion par le parasite a 
été réalisée. Les insectes, larves et adultes, ont ensuite été infectés au moyen d’un coton imbibé de 
culture parasitaire. L’ADN parasitaire n’a jamais été détecté chez les stades adultes, par contre à la fin 
de la période d’infection 5/20 larves ont été retrouvées positives et après 4 jours 2/20 larves restaient 
positives. Une autre expérience d’infection expérimentale a été menée dans le but de vérifier la 
viabilité d’H. meleagridis chez la larve. Des parasites vivants ont été détectés dans 5 larves sur 20, 
quatre jours après infection. Ces résultats permettent de penser que le petit ténébrion ne jouerait 
qu’un rôle limité dans la transmission d’H. meleagridis mais pourrait être accidentellement porteur de 
celui-ci.  

Linda Gouilloud et Arnaud Aymonin-Glorieux ont participé à cette étude dans le cadre de leurs stages 
de maîtrise. Ce travail a fait l’objet d’une publication : n°15 

 

2. Caractérisation de la variabilité génétique d’Histomonas meleagridis en 
relation avec son caractère pathogène. 
 

A ce jour peu d’éléments sont connus sur la variabilité génétique d’H. meleagridis. Afin d’étudier cette 
variabilité, deux types d’outils ont été choisis : des marqueurs moléculaires d’évolution rapide, les 
microsatellites, et des marqueurs d’évolution plus lente les isoenzymes. 

De par leurs propriétés, les microsatellites sont particulièrement adaptés à l’étude des populations 
d’espèces caractérisées par un faible polymorphisme. La recherche des microsatellites se fait par 
construction d’une banque d’ADN enrichie en motifs microsatellites. Une première banque enrichie 
avait été réalisée et avait permis d’isoler 25 microsatellites différents. Cependant, la plupart étaient 
d’origine bactérienne, la culture de parasite d’origine n’étant pas axénique. Pour pallier à cet 
inconvénient, une autre banque enrichie a été construite avec adjonction d’étapes supplémentaires 
de lavage du parasite avant extraction de son ADN. Vingt et un microsatellites dont la grande majorité 
ne sont a priori pas d’origine bactérienne ont été séquencés. Malheureusement, ils sont tous situés 
trop près du site de clonage pour pouvoir caractériser des amorces PCR. Une approche de type 
« Genome Walking » a été tentée essayer de déterminer les séquences flanquant le microsatellite. Elle 
a permis de séquencer les zones flanquant un microsatellite et de déterminer des amorces permettant 
son amplification. Le polymorphisme de ce microsatellite a été testé sur de l’ADN de 3 souches en 
culture et de 15 échantillons de fiente caecales porteuses d’Histomonas collectées dans des élevages 
atteints (dindes, pintades et paons). Ce microsatellite présente peu de polymorphisme car seuls deux 
allèles ont pu être caractérisés.  

Le polymorphisme enzymatique est exploré par électrophorèse d’extrais protéiques. La technique 
choisie est celle de l’isoélectrofocalisation. Des essais préliminaires ont été réalisés au Centre National 
de Référence des Leishmania à Montpellier, puis la technique a été transférée au laboratoire. Onze 
systèmes enzymatiques différents ont été évalués, cinq ont donné des électromorphes distincts, deux 
n’ont pas pu être révélés et quatre nécessitent encore des améliorations des conditions opératoires. 
L’ensemble des souches conservées au laboratoire est en cours de typage.  

Parallèlement, nous avons débuté la récolte de souches et d’informations phénotypiques sur les 
infections naturelles en élevage. Ce travail a été réalisé en collaboration avec des vétérinaires du 
terrain qui nous ont signalé les épisodes d’histomonose en élevage. Après autopsie des animaux, le 
contenu caecal a été mis en culture afin d’isoler le parasite. Les souches ainsi obtenues sont conservées 
en azote liquide. Le laboratoire dispose à ce jour de 17 souches cryoconservées. 
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Christian Farge, étudiant en BTS et Annabelle Mendes, étudiante en DUT ont participé à ces travaux. 

L’UMR 958 « Protozoaires Entéricoles des Volailles » ayant été placée en évolution au 1er janvier 2007 
et le département Santé Animale d’INRAE ayant demandé ma mise à disposition, à compter du 1er 
octobre 2007, auprès de l’UPR 15 « Contrôle des maladies animales exotiques et émergentes » du 
CIRAD, mes activités de recherche sur l’histomonose de la dinde ont donc été interrompues à ce stade. 
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