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Résumé. Les rongeurs sont décrits comme des réservoirs privilégiés de nom-
breuses zoonoses. Du fait de leur forte abondance, de leur dynamique et, pour
plusieurs espèces, de leur capacité à coexister avec les populations humaines, les
rongeurs jouent un rôle clé dans le maintien et la transmission de pathogènes. En
Guyane, 36 espèces de rongeurs ont été recensées et sont présentes aussi bien en
forêt primaire et secondaire qu’en savane et en zones urbaines. Certaines popu-
lations de rongeurs font face, aujourd’hui, à des perturbations de leurs habitats,
du fait des pressions anthropiques. Ces perturbations engendrent des change-
ments dans la dynamique des populations et des communautés pouvant avoir un
impact sur la circulation et l’émergence des pathogènes. Nous avons récemment
identifié des virus appartenant à deux familles virales, Bunyaviridae et Arenavi-
dae, dans leurs réservoirs potentiels ainsi que des hantavirus (Bunyaviridae) chez
l’homme. De plus, la caractérisation des habitats les plus favorables des espèces
réservoirs d’hantavirus a permis de mettre en évidence les zones à plus fort risque
d’émergence. Le rôle des communautés de rongeurs doit maintenant être étudié
afin de mieux appréhender les mécanismes d’émergence en milieu amazonien.

Mots clés : zoonoses, rongeurs, hantavirus, arénavirus, Guyane

Abstract. Among mammals, rodents play a key role in the emergence of viral
diseases. In French Guiana, with 36 rodent species recorded in various ecosys-
tems (pristine forests, savannas, anthropized environments), somenatural habitats
today encounter anthropogenic perturbations that induce changes in community
structure andpopulationdynamics.Thesemodifications are sometimes associated
with the circulation and emergence of viral pathogens. For 10 years, investigations
on the circulation of two rodent-borne viruses,Hantavirus andMammarenavirus,
are underway in rodent populations as well as in humans for hantavirus. These
investigations identified viruses from both genera in their potential reservoirs
and allow describing the most favourable habitats for the reservoirs of hantavirus
where the risk of viral emergence may be higher. We suggest to investigate how
anthropic perturbations in rodent communities can drive the emergence of viruses
that are currently confined to a small scale and search for evidence of infection
in the human population.
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Diversité et émergence de virus
transmis par les rongeurs

À une échelle globale, les perturbations environnementales
issues des pressions anthropiques sur les écosystèmes natu-

rels, l’appauvrissement de la biodiversité et l’accroissement
des contacts entre la faune sauvage et l’homme ont un
impact majeur sur l’émergence ou la ré-émergence des
maladies infectieuses humaines [1]. Une corrélation étroite
entre la diversité des hôtes et la prévalence des mala-
dies zoonotiques a souvent été rapportée [2-4]. Cela
vient étayer l’hypothèse de l’effet de dilution [5], selon
laquelle plus faible est la biodiversité plus forte est la



transmission de maladies. La validité de ce postulat est
d’ailleurs renforcée dans les environnements néotropi-
caux où la diversité des habitats et des espèces procure
une infinité de niches écologiques pour des virus à ARN
[6].
En Amérique du Sud, plus de 1300 espèces de mammifères
ont été décrites, ce qui représente 23 % de la diversité des
mammifères à l’échellemondiale [7]. Commedans d’autres
zones tropicales, l’Amazonie est le théâtre d’émergence
de maladies infectieuses directement en lien avec les
perturbations environnementales et les déséquilibres éco-
logiques caractérisés par les multiples changements dans
la richesse, la diversité, l’abondance et la dynamique des
communautés, hôtes de pathogènes [8]. Ces modifications
altèrent profondément les dynamiques écologiques aux
frontières des habitats naturels et colonisés par l’homme,
avec, comme variable supplémentaire, l’hétérogénéité des
espèces compétentes comme réservoirs. Deux caractéris-
tiques majeures des régions néotropicales accroissent le
risque d’épidémies de maladies virales émergentes : leur
biodiversité extrême et la pression croissante exercée par
l’homme.
La Guyane française, un département français d’outre-mer
localisé sur la côte nord-est du sous-continent sud-
américain, est caractérisée, comme la plupart des régions
amazoniennes par une faible densité humaine et une cou-
verture sanitaire limitée et hétérogène ; de plus, elle
est confrontée à une expansion démographique rapide
associée à une pression accrue sur les écosystèmes consé-
cutivement à la déforestation, l’exploitation forestière ou
minière, et la fragmentation de l’habitat. Tous ces fac-
teurs contribuent directement à l’émergence de maladies
infectieuses. La Guyane française se distingue cepen-
dant par un impact écologique à développement moins
rapide avec seulement 0,6 % de perte forestière lors des
dernières décennies contre 3,8 % en moyenne dans le
reste de l’Amazonie [9]). Cela explique la fréquence plus
faible de phénomènes d’émergence enregistrés jusqu’à
présent.
L’objectif de cette revue est :
– de recenser les espèces de rongeurs identifiées comme
espèces réservoirs de deuxgenre virauxHantavirus etMam-
marenavirus, en zone néotropicale ;
– de décrire la circulation des virus transmis par les ron-
geurs en Guyane française et leurs relations avec des
variables environnementales et la probabilité d’infection de
leurs hôtes ;
– et de suggérer de futurs axes de recherche et de suivi des
interactions virus/hôtes dans une région géographique où
le contexte environnemental rend possible l’investigation
de la distribution et de la persistance des virus en amont de
leur émergence possible chez l’homme.

Les rongeurs : réservoirs
privilégiés de virus

Avec 43 % des espèces vivantes de mammifères, les ron-
geurs en sont l’ordre le plus abondant et le plus diversifié
au monde [7]. Ils sont décrits pour héberger ou dissémi-
ner plus de 60 pathogènes humains dont au moins 20 virus
[10]. Plusieurs caractéristiques biologiques et écologiques
expliquent leur rôle de réservoirs et de vecteurs privilé-
giés de microorganismes. En effet, de nombreuses espèces
sont très opportunistes. De plus, leur fécondité élevée, la
grande dynamique et la grande densité de leurs popula-
tions favorisent leur rôle d’amplification et de dispersion
de pathogènes. Les Rodentia sont un « clade » ancien qui
a divergé des autres mammifères il y a environ 62 mil-
lions d’années (MYA), et qui s’est diversifié au niveau
intra-ordinal à partir de 58MYA environ [11]. Cette longue
histoire évolutive a permis aux rongeurs de co-évoluer avec
les micro-organismes hébergés pendant une très longue
période et de s’adapter ainsi aux infections dont ils sont
responsables. Parallèlement, les virus hébergés par les ron-
geurs peuvent utiliser des récepteurs cellulaires conservés
au cours de l’évolution des mammifères, favorisant ainsi
la possibilité d’une transmission à d’autres mammifères,
homme inclus. Une longue histoire co-évolutive similaire
est proposée pour l’ordre des chiroptères ou chauves-
souris, un autre réservoir majeur de virus qui partage
certaines caractéristiques bio-écologiques avec les rongeurs
[4, 12]. Des espèces de rongeurs sauvages sont capables de
vivre en étroite interaction avec les humains, e.g. [13] ;
conséquemment, ils peuvent transmettre efficacement des
pathogènes depuis l’environnement naturel jusqu’aux aires
péri-urbaines [10]. Parmi les pathogènes hébergés par les
rongeurs, ceux associés à des fièvres hémorragiques (FHs)
[14] font partie de deux familles de virus à ARN : les Hanta-
virus de la famille desBunyaviridae et lesMammarenavirus
de la famille des Arenaviridae.
Les hantavirus sont les agents étiologiques de fièvres
hémorragiques avec syndrome rénal (FHSR) en Europe et
en Asie, et des syndromes pulmonaires (SPH) et cardiopul-
monaires à hantavirus (SCPH) sur le continent américain
[15]. Les hantavirus ont un génome à ARN négatif seg-
menté comportant les segments génomiques « large »
(L), « medium » (M) et « small » (S). À ce jour,
24 espèces d’hantavirus sont recensées par le Comité inter-
national de taxonomie des virus (International Committee
on Taxonomy of Viruses, ICTV). EnAmériques, des études
sérologiques ont identifié les premiers cas d’infection
humaine en Argentine au début des années 1980 [16]. En
1993, l’agent étiologique du SPH a été reconnu au sud-
ouest des États-Unis lors de l’épidémie d’un syndrome de
détresse respiratoire sévère [17]. Depuis, des cas de SPH



Tableau 1 Espèces d’Hantavirus selon leur origine géographique (Ancien ou Nouveau Monde). Les souches d’Hantavirus et de
Rio Mamore les plus représentatives du Nouveau Monde sont indiquées, ainsi que leurs hôtes associés et les maladies que ces

virus provoquent.

Hantavirus Maladie associée Hôte associé Distribuition géographique Références

Hantaan (HTNV) FHSR (sévère) Apodemus agrarius Asie/Russie [23]

Dobrava-Belgrade
(DOBV)

FHSR (légère à sévère) Apodemus flavicollis/
A. agrarius/A. ponticus

Europe centrale
et de l’Est/Russie

[24, 25]

Khabarovsk (KHAV) Indéterminé Microtus maximowiczii/
M. fortis

Asie/Chine [26]

Puumala (PUUV) NE (léger) Myodes glareolus Europe centrale
et de l’Ouest

[27]

Saaremaa (SAAV) FHSR (léger) Apodemus agrarius Europe/Danemark,
Hollande

[28, 29]

Seoul (SEOV) FHSR (léger) Rattus norvegicus/R. rattus Mondiale [30]

Thailand (THAIV) Indéterminé Bandicota indica/Rattus
rattus/R. tanezumi

Asie du Sud-Ouest/
Madagascar/Mayotte

[31-33]

Topografov (TOPV) Indéterminé Lemmus sibiricus Europe du Nord/Sibérie [34]

Tula (TULV) FHSR (légère) Microtus arvalis/Microtus
rossiae-meridionalis

Europe [35]

Sangassou (SANGV) Indéterminé Hylomyscus simus Afrique [36]

Alto Paraguay (ALPV)* Indéterminé Holochilus chacarius Amérique du Sud/
Paraguay

[37]

Anajatuba (ANAJV)* SPH Oligoryzomys fornesi Amérique du Sud/Brésil,
Maranhao

[38]

Andes (ANDV) SPH (sévère) Oligoryzomys
longicaudatus

Amérique
du Sud/nord de
l’Argentine, Chili

[39]

Araraquara (ARAV)* SPH Necromys lasiurus Amérique du Sud/Brésil,
Sao Paulo

[40]

Araucaria (ARAUV)* SPH Oligoryzomys
nigripes/Oxymycterus
judex/Akodon montensis

Amérique du Sud/Brésil [41]

Bayou (BAYV) SPH Oryzomys palustris Amérique du
Nord/États-Unis

[42]

Bermejo (BMJV) SPH Oligoryzomys chacoensis Amérique
du Sud/nord-ouest de
l’Argentine

[39]

Black Creek Canal
(BCCV)

SPH Sigmodon hispidus Amérique
du Nord/États-Unis

[43]

Cano Delgadito (CADV) Indéterminé Sigmodon alstoni Amérique
du Sud/Venezuela, Brésil
central et de l’Ouest

[44]

Castelo dos Sonhos
(CASV)*

SPH Oligoryzomys utiaritensis Amérique du Sud/Brésil :
Campo Novo dos Parecis

[45]

Catacamas (CATV)* Indéterminé Oryzomys couesi Amérique
centrale/Honduras

[46]

Choclo (CHOV)* SPH Oligoryzomys fulvescens Amérique du Sud/Panama [22]

El Moro Canyon
(ELMCV)

Indéterminé Reithrodontomys
megalotis

Amérique du Nord/ouest
des USA, Mexique

[47]



Tableau 1 (Suite)

Hantavirus Maladie associée Hôte associé Distribuition
géographique

Références

Isla Vista (ISLAV) Indéterminé Microtus californicus Amérique
du Nord/États-Unis

[48]

Itapua (ITAV)* Indéterminé Olygoryzomys
nigripes/Akodon montensis

Amérique
du Sud/Paraguay

[37]

Laguna Negra (LANV) SPH Calomys laucha/
C. callosus/C. callidus

Amérique du Sud/Brésil,
Paraguay, Bolivie

[49-51]

Lechiguanas (LECV) SPH Oligoryzomys flavescens Amérique du Sud/centre
de l’Argentine

[52]

Maciel (MCLV) Indéterminé Necromys obscurus Amérique du Sud/centre
de l’Argentine

[52]

Monongahela (MGLV) SPH Peromyscus maniculatus Amérique du Nord/
est des États-Unis, Canada

[53]

Muleshoe (MULV) SPH Sigmodon hispidus Amérique
du Nord/États-Unis

[54]

New York (NYV) SPH Peromyscus leucopus Amérique
du Nord/États-Unis

[55]

Oran (ORNV) SPH Oligoryzomys
longicaudatus

Amérique
du Sud/Argentine
du Nord-Ouest

[39]

Pergamino (PRGV) Indéterminé Akodon azarae Amérique du Sud/centre
de Argentine

[52]

Prospect Hill (PHV) Indéterminé Microtus pennsylvanicus Amérique du
Nord/États-Unis, Canada

[56]

Rio Mamore (RIOMV) SPH Oligoryzomys microtis Amérique du Sud/Brésil [19]

Rio Mamore (RIOMV) Indéterminé Oligoryzomys microtis Amérique du Sud/Bolivie,
Pérou

[57]

Rio Mamore (RIOMV-3) Indéterminé Oligoryzomys microtis Amérique du Sud/Brésil :
Itacoatiara

[58]

Rio Mamore (RIOMV-4) Indéterminé Oligoryzomys sp. RT-2012 Amérique du Sud/Brésil :
Alto Paraiso

[58]

Rio Mamore (Maripa) SPH (sévère) Oligoryzomus delicatus Amérique du Sud/Guyane
française

[59]

Rio Mearim (RIMEV)* Indéterminé Holochilus sciureus Amérique du Sud/Brésil
du Nord-Est

[38]

Rio Segundo (RIOSV) Indéterminé Reithrodontomys
mexicanus

Amérique du Sud/
Costa Rica

[60]

Sin Nombre (SNV) SPH (sévère) Peromyscus maniculatus Amérique centrale
et du Nord/États-Unis,
Canada, Mexique

[61]

FHSR : fièvre hémorragique avec syndrome rénal ; SPH : syndrome pulmonaire à Hantavirus ; NE : nephropathia.
* Espèce non reconnue par l’ICTV.

comprise entre 30 et 40 % pour les sérotypes les plus fré-
quents [18]. Plus de 40 espèces d’hantavirus ont été décrites
sur le continent américain dont certaines responsables de
cas de SPH.
En Amérique du Sud, les espèces de rongeurs appartenant à
la tribu des Oryzomyini tribe (Sigmodontinae, Cricetidae)

ont été identifiés dans de nombreux pays à travers tout le 
continent américain [18-22] (tableau 1). Ce syndrome est 
caractérisé par un épisode de fièvre aiguë avec myalgies, 
maux de têtes, hypotension et thrombocytopénie suivies 
d’une infiltration pulmonaire bilatérale se dégradant rapide-
ment en détresse respiratoire, d’où une mortalité très élevée



vivent dans une grande diversité d’habitat et sont décrites
comme réservoirsmajeurs d’hantavirus. En particulier,Oli-
goryzomys fulvescens [22], Oligoryzomys microtis [19, 21],
Oligoryzomys nigripes [62], Calomys laucha [49], Akodon
montensis et Akodon paranaensis [62] ont un rôle clé dans
le cycle biologique de ces virus.
La famille des Arenaviridae possède un génome bi-
segmenté d’ARN ambisens (segments L et S) et comporte
deux genres, les Reptarenavirus, incluant les arénavirus des
reptiles, et les Mammarenavirus, qui ciblent les mammi-
fères [63]. Ce dernier genre comprend 25 espèces d’après
l’ICTV dont 22 des 30 taxa ont été identifiés dans le Nou-
veau Monde (tableau 2). La plupart de ces virus ont été
observés soit en Europe, soit en Eurasie, soit en Afrique,
soit en Amérique à l’exception de ceux qui sont héber-
gés par des rongeurs ayant une distribution géographique
planétaire (Mus et Rattus). Par exemple, la répartition mon-
diale du virus prototypique Lymphocytic Choriomeningitis
Mammarénavirus (LCMV) reflète la distribution mondiale
de son hôte (Mus sp.). Deux nouveaux mammarenavirus
ont été récemment identifiés en Asie :
– le virus Loei river hébergé par des rongeurs en Thaïlande
[91] ;
– et le virus Wenzhou hébergés chez quatre espèces de
genre Rattus, chez Niviventer niviventer et chez la musa-
raigne Suncus murinus dans la province du Zhejiang en
Chine [92]. Ce virus a également été identifié chez des
rongeurs et chez l’homme au Cambodge [91].
Le genre Mammarenavirus comprend deux groupes prin-
cipaux selon des critères phylogénétiques et des propriétés
antigéniques :
– les arénavirus de l’Ancien Monde appartiennent au séro-
complexe Lassa-Lymphocytic Choriomeningitis avec des
virus comme le LCMV considéré présentement comme un
pathogène humain mais qui avait été auparavant négligé
pour son importance clinique [93]. Le LCMV a été aussi
isolé de l’espèce Mus musculus introduite en Argentine
[94] ;
– les arénavirus du Nouveau Monde comme les virus
Tacaribe, Junin et Machupo, constituent le sérocomplexe
taracibe. Plusieurs mammarenavirus sont responsables de
FH chez l’homme et représentent un problème de santé
publique. Le virus Junin cause la « FH Argentine », une
maladie endémique de la pampa argentine caractérisée par
des hémorragies et des manifestations neurologiques avec
un taux de mortalité de 15-30 %. Les virus Machupo iden-
tifié en Bolivie [95] et Guanarito identifié au Venezuela
[96] sont également responsables de FH. Le sérocomplexe
Tacaribe inclut de nombreux virus ayant une forte diversité
génétique [87, 96-99], sans lien cependant avec la sévérité
ou la symptomatologie clinique observée chez l’homme
[100]. À ce jour, plus de 30 souches de mammarenavirus

ont été identifiées sur le continent américain, en Argentine,
Bolivie, Brésil, Colombie, Paraguay, Trinidad, Venezuela
et le sud des États-Unis [101].
À l’exception du mammarenavirus Tacaribe décrit à Tri-
nidad, initialement chez des chauves-souris du genre
Artibeus, et du virus Wenzhou [92], les mammarenavirus
sont hébergés par des rongeurs. Les arénavirus de l’Ancien
Monde sont associés aux rongeurs Muridae de la sous-
famille des Murinae, alors que ceux du Nouveau Monde
sont hébergés par des Sigmodontinae. La distribution géo-
graphique et les relations phylogénétiques des arénavirus
corrèlent avec la distribution de leurs réservoirs [102]. Cette
corrélation suggère unmécanisme de co-évolution entre les
Arenavirus et des espèces de rongeurs [77, 102]. En effet,
la plupart des espèces d’arénavirus semblent hébergées par
une espèce réservoir unique ou par des espèces très proches
appartenant à un même genre et sont distribuées dans des
zones géographiques circonscrites [102]. Néanmoins, les
arénavirus hébergés par les Rattini tribe ont une distribu-
tion plus large, sur l’ensemble des continents, aumême titre
que la répartition géographique de leurs hôtes [91, 92].
Les principaux réservoirs connus des mammarénavirus du
Nouveau Monde sont Sigmodon alstoni, Sigmodon hispi-
dus, Zygodontomys brevicauda [73, 96, 97], Oecomys spp.
[64] et Calomys musculinus [98]. Des preuves sérologiques
de leur présence dans d’autres espèces ont été rapportées
chezNecromys obscurus,Oryzomys spp. etNeacomys guia-
nae. Ces espèces sont communément localisées dans les
zones de savane, les forêts primaires exploitées ou non, les
forêts secondaires et les terres agricoles.
Les hantavirus et les arénavirus sont considérés comme
étant associés à une espèce-hôte unique chez laquelle ils
établissent une infection chronique persistante avec libé-
ration de grandes quantités de virus dans l’environnement
par excrétion salivaire, urinaire et fécale et ce, pendant de
longues périodes.
Les hantavirus et au moins certains arénavirus sont trans-
mis chez les rongeurs lors de rencontres agressives et par
morsure [103]. Certains hantavirus [104] et mammarénavi-
rus peuvent aussi être transmis par inhalation de particules
infectieuses. Une transmission verticale de mammaréna-
virus chez le rongeur existe également [105, 106]. La
contamination humaine est probablement consécutive à une
inhalation d’aérosol de virus libérés initialement dans les
urines et persistant dans l’environnement.
Comme indiqué ci-dessus, les virus de ces deux familles
sont considérés depuis longtemps comme évoluant princi-
palement sous l’effet d’une co-évolution. Cependant, dans
le cas des hantavirus, la description récente de virus chez
les Chiroptera et les Soricomorpha [107, 108] et le nombre
croissant de virus identifiés chez les rongeurs remettent
en cause cette assertion. De même des analyses des
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permis l’identification d’une nouvelle souche d’hantavirus
proche des souches Rio Mamore décrites précédemment
dans l’ouest du Paraguay, en Bolivie, au Pérou et dans la
région du Maranhão au Brésil. Cette souche de la Guyane
française a été dénommée virus « Maripa » [113].
Parallèlement, la circulation d’hantavirus a été étudiée dans
des populations de rongeurs par des analyses sérologiques
et moléculaires [59]. Pendant quinze années (2001-2016),
plus de 500 rongeurs de 19 espèces différentes ont été pié-
gés dans divers habitats (forêts, savanes, aires urbaines
et péri-urbaines) et dans l’environnement immédiat de
cas humains. Aucun rongeur positif ne fut détecté dans
l’environnement du premier cas humain en 2008. Un an
plus tard, en décembre 2009, un deuxième cas de SPH chez
un homme de 56 ans avec une issue fatale fut enregistré
dans la municipalité de Rémire-Montjoly. Le virus fut iden-
tifié par séquençage comme étant la même souche Maripa
[113]. Dans le voisinage de ce cas, trois rongeurs, deux
Z. brevicauda et unOligoryzomys delicatus (précédemment
appelé O. fulvescens en Guyane française [115] et révisé
selon [116]), piégés pendant la même période se révélèrent
porteurs du même virus d’après des analyses moléculaires
(figure 1) [59].
En 2010 et 2013, deux autres cas ont affecté deux hommes
âgés de 49 et 67 ans dans la municipalité de Macouria,
celle-là même dans laquelle avait été identifié le premier
cas localisé dans un environnement rural proche d’une
zone de culture. Dans les deux cas, l’issue de l’infection
fut fatale. Un animal (O. delicatus), capturé près du
quatrième cas humain, a été détecté positif par analyse
moléculaire.
La présence de virus chez O. delicatus et Z. brevicauda
dans l’environnement de cas humains décédés suite à leur
infection suggérait que ces deux espèces représentaient des
réservoirs potentiels de la soucheMaripa. Comme seul Oli-
goryzomys fut trouvé porteur d’hantavirus aux alentours
de deux cas humains, on ne peut exclure une transmis-
sion accidentelle depuis O. delicatus vers Z. brevicauda.
Ainsi, le virus Maripa pourrait circuler dans des espèces
de rongeurs divergeant par leur compétence à héberger ce
virus. Les capacités de réservoir pour le virus Maripa et
l’écologie de Z. brevicauda et O. delicatus devront davan-
tage être analysées, compte tenu que ces deux espèces ont
déjà été identifiées comme des réservoirs compétents pour
différents hantavirus.
Ensuite, les habitats les plus favorables pour ces deux réser-
voirs potentiels ont été prédits en fonction de la présence
de l’espèce selon une série de critères environnementaux
dont le couvert végétal (figure 2). Les habitats du nord
de la Guyane française, caractérisés par une mosaïque de
végétation plus ouverte, sont proposés comme étant les
plus favorables pour Z. brevicauda et O. delicatus. Les

relations phylogénétiques d’espèces d’arénavirus indiquent 
une absence d’exclusivité de leur co-évolution [109]. Pour 
les deux familles virales, il a été proposé que parallèlement 
à des processus de co-évolutions anciens, un changement 
d’hôte, favorisé par une proximité géographique, joue éga-
lement un rôle critique dans leur évolution [109, 110], et que 
ce potentiel de transfert d’hôte a aussi une grande impor-
tance dans la circulation d’un virus et la probabilité de son 
émergence chez l’homme.

Hantavirus et Mammarenavirus
en Guyane française

De nombreuses études ont été conduites pour déterminer 
la distribution et la dynamique de ces deux genres viraux 
au sein de populations de rongeurs tout particulièrement 
dans des régions dominées par un habitat de type savane. 
En Guyane française, une région dominée par la forêt, la 
circulation des hantavirus et des arénavirus a été suivie pen-
dant dix ans dans des populations de rongeurs sauvages et 
commensaux et celle des hantavirus dans des populations 
humaines [59, 69, 111-114].

Identification et prévalence des hantavirus dans 
des populations humaines et de rongeurs

En Guyane française, des infections à hantavirus ont été sus-
pectées chez des patients souffrant de pneumonie atypique 
et de part la présence d’espèces de rongeur décrites comme 
réservoirs au Brésil, pays limitrophe. En effet, la présence 
en Guyane française de rongeurs du genre Oligoryzo-
mys ou Zygodontomys, réservoirs majeurs d’hantavirus, 
suggérait la circulation de ces virus (tableau 1). La circu-
lation du virus Seoul (déjà détecté en Amérique du Sud) 
et le virus Thailand qui sont hébergés par Rattus rat-
tus et Rattus norvegicus pouvait également être suspectée 
(tableau 1).
La circulation d’Hantavirus a d’abord été établie sur la 
base d’une séroprévalence d’IgG spécifiques d’hantavirus 
de 1,42 % (6/420) chez des patients ayant présenté des 
signes compatibles avec un SPH lors d’une étude sérolo-
gique rétrospective [111]. Cette prévalence est plus faible 
que celle observée au Brésil qui varie de 2%à13%selon les 
périodes et les environnements analysés [18]. Une seconde 
analyse sérologique systématique de patients présentant 
des signes cliniques suggestifs associant fièvre, myalgie, 
toux, et dyspnée a permis d’identifier un premier cas de 
SPH en 2008 [112]. Il fut identifié dans la municipalité 
de Macouria, dans un habitat rural, proche d’un environne-
ment agricole et forestier. La présence d’IgM et IgG dirigées 
contre le virus Sin Nombre Virus indiquait une infection 
récente. Le séquençage d’ARN d’une biopsie pulmonaire a
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Figure 1. Phylogénie des Hantavirus du « clade » du Nouveau Monde avec en gras la souche « Maripa » isolée en Guyane française.
L’arbre phylogénétique a été construit par méthodes bayésiennes à partir des séquences partielles du segment S. Les rongeurs associés
(espèce ou genre) sont indiqués devant chaque virus. La robustesse des regroupements entre chaque souche est indiquée à chaque
nœud.
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Figure 2. Zone géographique prédite pour être la plus favorable comme habitat pour Zygodontomys brevicauda et Oligoryzomys delicatus
selon la procédure d’entropie maximale [117] et les variables environnementales suivantes : précipitation annuelle (variable BIO12 Bioclim),
le modèle d’élévation digitale (Digital Elevation Model) acquis lors de la mission de topographie par radar à partir de la navette spatiale
(Shuttle Radar Topography Mission) (SRTM), forêts hautes dérivées de la cartographie de l’habitat [118] et deux variables construites
manuellement, la « distance à la forêt » et la « densité du réseau de routes et pistes » (M. Dewynter, données non publiées). Les gradients
d’habitat, du moins au plus favorable, sont illustrés par un gradient de couleur du bleu vers le rouge.

Identification de mammarénavirus
chez des rongeurs sauvages

Comme pour les Hantavirus, la présence de mammarénavi-
rus en Guyane française a pu être suspectée compte tenu de
la présence d’hôtes connus d’arénavirus comme les diffé-
rentes espèces d’Oecomys, de Z. brevicauda et d’Oryzomys
sp. (tableau 2). De même, la présence de Mus musculus
suggérait une circulation du LCMV dans ce département
(tableau 2).
Lors de l’analyse de plus de 400 rongeurs appartenant à
19 espèces déjà sus-mentionnées [69], de l’ARN de mam-
marénavirus a été détecté en 2010 chez deux animaux du
genre Oecomys (O. auyantepui et O. rutilus) capturés sur
un même site de forêt primaire proche d’une zone agricole
dans la municipalité de Cacao, et chez un troisième animal
de l’espèce O. rutilus capturé en 2012 à 50m du lieu de

préférences écologiques de ces espèces plutôt que leur 
parenté phylogénétique et, subséquemment, le partage ou 
non de facteurs génétiques favorables au portage du virus 
pourraient expliquer leur statut d’hôte du virus Maripa et 
l’hypothèse d’un possible portage accidentel pour l’une des 
espèces. Globalement, la dynamique de co-spéciation au 
sein du genre Oligoryzomys et de l’espèce Rio Mamore 
n’est pas strictement respectée (figure 3). Cependant, la 
dynamique évolutive d’Oligoryzomys vient d’être profon-
dément ré-analysée [116]. Le suivi de ces deux espèces 
devra être poursuivi et les rongeurs devront être assignés 
plus clairement au niveau taxonomique afin de mieux détec-
ter la présence et le rôle d’autres espèces qui serviraient 
de réservoirs principaux et secondaires. La circulation des 
virus Seoul et Thailande dans la population humaine et chez 
les rongeurs introduits par l’homme comme R. rattus et 
R. norvegicus devra également être analysée.
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Rio Mamore-Maripa

Oligoryzomys flavescens East

Oligoryzomys fornesi

Oligoryzomys flavescens Brazil

Oligoryzomys flavescens West

Oligoryzomys longicaudatus

Oligoryzomys chacoensis

Oligoryzomys nigripes

Oligoryzomys utiaritensis

Oligoryzomys delicatus

Oligoryzomys fulvescens

Oligoryzomys sp. RT-2012

Oligoryzomys microtis

Rio Mamore sp. RT 2012

Rio Mamore 3

Rio Mamore HTN-007

Rio Mamore OM-556

Anajatuba

Laguna negra

Choclo

Andes North

Oran

Bermejo

Lechiguanas

Castelo dos Sonhos

Andes Chile

Araucaria

Itapua

Cano Delgadito

Outgroups

Outgroups
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capture des deux autres. Ces deux espèces d’Oecomys sont
trouvées dans les forêts primaires, bien que O. auyantepui
ne soit pas rare dans les forêts secondaires ou primaires per-
turbées et qu’ils puissent être trouvés dans de petits habitats
humains isolés [13]. D’après les analyses phylogénétiques,
le mammarénavirus identifié chez ces trois rongeurs par
séquençage représente probablement une nouvelle espèce
dénommée provisoirement « Patawa » du « clade » A du
Nouveau Monde, un « clade » qui comprend des virus non
pathogènes pour l’homme (figure 4) [69]. Le virus Patawa
est proche du virus Allpahuayo qui est également hébergé
par le genreOecomys. La diversité génétique observée entre
les trois séquences de virus Patawa, soit 10%de la séquence
protéique partielle du segment S entre les souches de 2010 et
2012, pourrait refléter la diversité des rongeurs-hôtes en
relation avec la dynamique de leurs populations. Une étude
prospective de séroprévalence traduisant une exposition au
mammarénavirus Patawa dans des populations humaines
voisines des lieux de capture des rongeurs infectés, ou cen-
trée sur les aires potentielles d’occurrence telle que celle
qui fut identifiée par l’approche de modélisation de niche

(Niche Modelling approach) [59], pourrait permettre de
mieux comprendre la circulation de ce virus en Guyane
française et d’établir son impact possible en santé publique.
Dans ce territoire et par étude moléculaire chez des sou-
ris Mus musculus capturées, la circulation du LCMV a été
attestée dans la zone urbaine de Cayenne, mais non retrou-
vée dans un petit village amérindien sur la rive gauche
du fleuve Oyapock, face au Brésil [114]. La séquence du
génome complet a révélé un fort pourcentage d’identité de
91,5 % en nucléotides avec une souche de LCMV isolée
aux États-Unis [114]. L’analyse phylogénétique du gène de
la glycoprotéine a permis de classer cette souche nommée
« Comou » dans le « clade » I, « clade » de LCMV retrouvé
dans différentes zones géographiques et associé à des cas
d’infections humaines sévères (figure 4). L’introduction
de M. musculus dans le nord de l’Amérique du Sud est
corrélée avec l’arrivée des premiers colons [120]. Sa dis-
tribution est probablement en expansion en relation avec
l’accroissement des mouvements de populations humaines,
l’urbanisation, le développement économique, le tourisme
et la présence de chercheurs d’or dans la région.
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Ainsi, l’incidence de contamination par le LCMV devra
être mesurée dans la population humaine de la Guyane
française. En effet, de nombreuses zones urbaines
consistent en un habitat précaire propice à la circulation
de Mus musculus en zone urbaine et péri-urbaine avec un
risque accru de transmission du LCMV à l’homme.

Conclusion et perspectives
L’Amazonie est soumise à une pression démographique
sévère et à des perturbations grandissantes d’habitats natu-
rels complexes et l’homme a la responsabilité de conserver
la biodiversité unique de cette région. Cependant, en
dépit de menaces croissantes, l’est des Guyanes (l’état de
l’Amapá au Brésil et la Guyane française) conserve des
taux de déforestations faibles qui ont empêché, jusqu’à
aujourd’hui, unemodification à grande échelle des commu-
nautés d’hôtes et de vecteurs de virus. Dans l’ensemble,
cette région peut donc être considérée comme une aire
de non-émergence, où l’écologie et les interactions hôtes-
pathogènes peuvent être étudiées dans un contexte de base.
Cela offre une rare opportunité d’investigation de la triade
environnement-hôte-microbe dans des habitats primaires et
perturbés, et d’identifier les mécanismes qui permettraient
de comprendre les processus dynamiques mis en œuvre
dans les habitats frontières. L’existence d’une variable
sauvage de cycles viraux, avec des étapes de circulation ani-
male libre, que ce soit d’un réservoir ou l’association d’un
réservoir et d’un vecteur, accroît grandement la complexité
des cycles épidémiologiques et le nombre de paramètres
impliqués imprévisibles ou mal compris, avec, de temps à
autre, des déséquilibres résultant de l’émergence de mala-
dies infectieuses.
La présence d’Hantavirus et deMammarenavirus chez plus
d’une espèce hôte/réservoir en Guyane française est un bon
exemple de la complexité de la circulation de virus dans
un contexte des perturbations d’une zone géographique de
grande diversité. En effet, les deux virus Maripa et Patawa
identifiés chez des rongeurs semblent circuler dans des
espèces allopatriques, avec possiblement des compétences
d’hôte différentes. Ces observations soulignent aussi le rôle
critique que peuvent jouer des espèces « cryptiques » dans
les cycles épidémiologiques de pathogènes, et renforcent
le besoin de mieux caractériser le statut taxonomique des
espèces réservoirs [121, 122]. La circulation de ces deux
virus est probablement aussi le résultat de processus co-
évolutifs avec leurs espèces hôtes comme observé pour le
virus Rio Mamore et son hôte Oligoryzomys.
Cette revue souligne l’importance de caractériser la diver-
sité virale chez des populations de rongeurs sauvages à
l’échelle des espèces et des communautés, et celle de

comprendre les contraintes ou facteurs environnementaux
ainsi que la dynamique et l’évolution des espèces en réponse
aux changements de leur habitat.
Les dernières techniques de télédétection de sensibilité
accrue offrant des informations d’une grande finesse et en
temps réel sur l’utilisation des terres et la distribution du
couvert végétal [123, 124], associée à une modélisation
optimisée des niches écologiques (Ecological Niche Model-
ling) [125] seront des outils de grande valeur pour dépeindre
finement des relations entre les opportunités écologiques,
l’abondance et la distribution des rongeurs selon l’évolution
des contraintes anthropogéniques, météorologiques et cli-
matiques. Celles-ci peuvent influencer la structure des
communautés et leur richesse [126], avec comme consé-
quence des effets d’amplification et/ou de dilution [127]
favorables ou défavorables à l’émergence de pathogènes
viraux. Comme exemple, les perturbations environnemen-
tales et la perte d’habitats consécutifs à la déforestation et à
l’agriculture extensive induisent une perte de la biodiversité
des communautés de petits mammifères [128, 129]. Chez
les rongeurs, les perturbations peuvent favoriser des espèces
opportunistes ou spécialistes qui peuvent être des réservoirs
pour des Hantavirus, ce qui accroît la densité de ces popu-
lations réservoirs. Cela peut accroître la transmission du
virus parmi les rongeurs, avec, consécutivement, un risque
accru de transmission du virus à l’homme dans le cadre des
activités humaines à leur contact. [15, 130, 131]. La varia-
bilité du climat est aussi décrite pour modifier la prévalence
d’hantavirus au sein de populations de rongeurs. En effet les
variations régionales de climat et, plus spécifiquement, les
oscillations dans l’hémisphère sud de La Niña ou d’El Niño
gouvernent la variabilité des pluies et la couverture de la
végétation. Ces variations induisent quelquefois un accrois-
sement des ressources en nourriture qui peut être corrélé
avec l’accroissement du nombre d’animaux hôtes, et donc
favoriser des épisodes épidémiques dans les populations
humaines [132, 133].
Des approches de métagénomique permettent maintenant
de caractériser la diversité globale des virus dans divers
environnements et communautés. La connaissance des
cycles des pathogènes, des communautés virales et de la
diversité virale dans des habitats primaires, modifiés ou à
leur interface à l’échelle de chaque espèce et au niveau
communautaire est également une étape essentielle : elle
devrait faciliter la compréhension et, potentiellement, la
prédiction de phénomènes d’émergence. Enfin, l’expansion
récente de trois espèces de rongeurs introduits par l’homme,
M. musculus, R. norvegicus et R. rattus doit recevoir une
attention particulière. La diversité virale chez ces espèces
commensales et le potentiel de ces espèces à diffuser des
pathogènes parmi les populations de rongeurs sauvages
méritent une surveillance.



Dans le contexte global d’émergences de maladies infec-
tieuses, le concept d’une seule santé One Health concept
souligne que « les santés des humains, des animaux et des
écosystèmes sont interconnectées ». C’est une approche
innovante et essentielle pour nos objectifs de santé. Une
telle approche multidisciplinaire couvrant l’écologie, la
gestion de l’habitat et les sciences médicales et sociales
[134, 135] devrait apporter une vue intégrée de la circu-
lation des pathogènes avec l’objectif de réduire le risque
d’émergence qui pourrait survenir à l’interface entre les
populations humaines, la faune sauvage et son habitat [136].
À cet effet, le déroulement du programme de surveillance
des rongeurs et des maladies véhiculées par ceux-ci à
l’échelle continentale aux États-Unis grâce au Réseau
national d’observation écologique (National Ecological
Observatory Network) permet la récolte d’échantillons et
le traitement des données au cours du temps. Il apporte des
informations de valeur pour suivre les « changements dans
la dynamique des infections et des maladies » [137]. La
mise en place d’une initiative similaire dans le néotropique
et en particulier dans le bassin amazonien pourrait fournir
des données de grand intérêt.
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