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« Metabarcoding ADNe »,
une technique récente
et prometteuse

L'identification d’espéces et la connais-
sance de leur répartition dans l'environ-
nement sont a la base de toute mesure de
gestion et de conservation des popula-
tions. Pour certaines espéces dites élusives
de par leur faible taille, leur compor-
tement discret ou leur rareté, la vérifi-
cation méme de leur présence par des
méthodes traditionnelles d’inventaire
(observations, indices de présence...) peut
requérir des moyens impossibles a mettre
en ceuvre a grande échelle spatiale et tem-
porelle. Récemment, l’étude de 'ADN
environnemental (ADNe), couplée aux
techniques de séquencgage nouvelle géné-
ration (« Metabarcoding »), a émergé
comme un complément pertinent aux
méthodes traditionnelles d'inventaire de
la biodiversité. Le principe général de cette
approche repose sur la détection de courts
fragments d’ADN libérés par les espéces
dans leur environnement (via l'urine, les
feces, le mucus, les gamétes...). En pré-
levant des échantillons environnementaux
(eau, sol...), il est alors possible de
connaitre les communautés présentes
dans le milieu étudié a partir de cet ADN
présent en quantités infimes.

Chezles vertébrés, les premiers travaux
sont relativement récents et ont permis
par exemple de dresser la carte de répar-
tition d’une espéce exotique envahissante
d’amphibien en Dordogne, la grenouille
taureau Lithobates catesbeianus (Dejean
etal., 2012). Depuis lors, des études ont
été menées sur les communautés de
poissons, d'amphibiens et de mammiféres
marins (Civade et al., 2016 ; Valentini et
al., 2016). Pour ces groupes d’espéces, les
premiers travaux sont extrémement pro-
metteurs et la technique commence a étre
utilisée en routine et a large échelle dans
certains cas (AFB, 2018).

Quel intérét pour les
mammiféres semi-aquatiques ?

La communauté des mammiféres semi-
aquatiques, c’est-a-dire plus ou moins
inféodés aux zones humides dulcaqui-
coles, compte une quinzaine d’espéces en
France. Parmi les especes natives, trois
sont menacées en France et ont fait l'objet
d’un Plan national d’actions (PNA): le
vison d’Europe Mustela lutreola, la loutre
d’Europe Lutra lutra et le desman des
Pyrénées Galemys pyrenaicus. Le suivide
leur répartition représente un enjeu
évident et déterminant pour l'évaluation
de leur statut de conservation, mais éga-
lement pour la priorisation des actions de
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conservation. Pour cela, les outils simples,
peu colteux et applicables a large échelle
spatiale et temporelle font le plus souvent
défaut. Pour les especes exogénes, comme
le vison d’Amérique Neovison vison ou le
raton laveur Procyon lotor, la encore le
suivi de leur répartition est indispensable
afin de définir des mesures de gestion.
Disposer d'un outil d’inventaire per-
formant, applicable a vaste échelle et
permettant de détecter simultanément
la présence de plusieurs especes offrirait
de nouvelles perspectives pour mieux
comprendre les processus écologiques
fondamentaux (syntopie, compétition,
déplacement de niches écologiques...)
régissant la coexistence ou l'exclusion de
ces especes.

Afin de tester la méthode
« Metabarcoding ADNe » dans le cadre du
PNA vison d’Europe et pour la détection
au sens large des mammiferes semi-
aquatiques, une collaboration a été mise
en place entre 'ONCFS, la Direction
régionale de l'environnement, de 'amé-
nagement et du logement (DREAL)
Nouvelle-Aquitaine, 'association Cistude
Nature, le Laboratoire de Biométrie et
Biologie évolutive (LBBE, Université Lyon
1) et un laboratoire spécialisé dans l'étude
de 'ADNe, SPYGEN. Une étude pilote a
été conduite dans l'objectif d’évaluer la
faisabilité d'un inventaire spatial et tem-
porel de la communauté de mammiféres
semi-aquatiques, par l'élaboration et l'uti-
lisation d’un outil de diagnostic multi-
spécifique permettant la détection de ces
espéces dans les écosystémes francais.

Premiére étape, la base
de références génétiques

Douze espéces de mammifeéres semi-
aquatiques ont été sélectionnées pour
développer la base de références géné-
tiques (tableau 1), a partir de tissus col-
lectés par 'ONCFS. Ces espéeces pré-
sentent en réalité un caractere aquatique
plus ou moins prononcé, certaines d’entre
elles passant le plus clair de leur temps
dans l'eau ou a proximité immédiate
(loutre d’Europe, castor d’Eurasie), tandis
que d’autres fréquentent plutot ses abords
(vison, raton laveur, putois). La densité
d’individus dans l'environnement est
extrémement variable également, en
fonction notamment de la taille des
domaines vitaux et du comportement
social propre a chaque espéce (territo-
rialité plus ou moins marquée, taille des
groupes sociaux variable). En consé-
quence, la détectabilité était susceptible
de ne pas étre la méme pour chacune de
ces especes.

LCLIEETR Liste des 12 espéces de

mammiféres semi-aquatiques
concernées par la base
de références génétiques.

Nom scientifique Nom vernaculaire

Arvicola sapidus

Campagnol amphibie

Castor fiber

Castor d’Eurasie

Galemys pyrenaicus

Desman des Pyrénées

Lutra lutra

Loutre d’Europe

Mustela lutreola Vison d’Europe
Mustela putorius Putois d'Europe
Myocastor coypus Ragondin

Neomys fodiens Crossope aquatique

Neovison vison Vison dAmérique

Ondatra zibethicus Rat musqué

Procyon lotor Raton laveur

Rat surmulot

Rattus norvegicus

Une étude pilote sur le terrain

Le butde l'étude pilote était de répondre
a plusieurs questions.

« En présence avérée des différences
especes étudiées, est-il possible de les
détecter a partir de 'ADN qu’elles libérent
dans l'eau ?

* La détectabilité par 'ADN libéré dans
l'eau est-elle la méme en fonction des
espéces ?

« Lastratégie d’échantillonnage (quantité
d’eau prélevée, répartition spatiale des
prélévements) influence-t-elle la détec-
tabilité des espéces ?

Les sites échantillonnés dans le cadre de
ce projet étaient uniquement des milieux
aquatiques stagnants, afin d’optimiser la
détection de 'ADN des espéces recher-
chées. En effet, dans un milieu lotique (eau
vive), 'ADN est directement emporté par
le courant, alors que dans un milieu len-
tique (eau calme), il est retenu et peut étre
détecté plusieurs jours aprés la disparition
de l'espéce (Dejean etal., 2011).

96 échantillons analysés
selon la méme méthode

L'étude s’est déclinée en plusieurs
projets.

Projet 1: vérifier la détectabilité
de 12 espéces de mammiféres
semi-aquatiques

Vingt échantillons ont été dédiés spé-
cifiquement a l'étude de la détectabilité
de chacune des 12 espéces cibles. Ces
échantillons correspondent a des préle-
vements effectués sur des sites ou 'espece
cible était réputée présente (capture
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Exemple de résultats fournis par le laboratoire.
La valeur correspond au nombre de séquences ADN identifiées par taxon. En rouge, les espéces
observées lors du prélévement ou quelques jours avant ; en vert, les espéces dont la présence est
connue sur le site, mais sans indice de présence récent.

Nom scientifique

P Encadré ® La méthode de prélévement et d'analyse des échantillons

Nom vernaculaire

Prélévement 1

~

Préléevement 2 Prélévement 3

Arvicola sapidus Campagnol amphibie
Castor fiber Castor d’Eurasie
Galemys pyrenaicus | Desman des Pyrénées
Lutra lutra Loutre d’Europe
Mustela lutreola Vison d’Europe
Mustela putorius Putois d’Europe
Myocastor coypus Ragondin 134975
A Filtration de l'eau par écoulement dans
une capsule équipée d’une membrane Neomys fodiens Crossope aquatique
de faible porosité.
Neovison vison Vison dAmérique
). . Ondatra zibethicus Rat musqué 6279
Dans le protocole d’échantillonnage
standard pour les milieux aquatiques Procyon lotor Raton laveur
stagnants, un échantillon est constitué Ratt ) Rat ot 1296
s attus norvegicus at surmulo
de 20 prélévements de 120 ml d’eau g

effectués a l'aide d'une louche et
répartis tout autour du site étudié (dans les habitats favorables aux espéces recherchées). Ces 20 prélévements sont ensuite
mélangés dans un sachet stérile. Les 2,4 | d’eau ainsi prélevés sont ensuite passés a l'aide d’une seringue a travers une capsule
de filtration de faible porosité (0,45 pm), qui retient 'ADNe. Du tampon de conservation est ajouté dans la capsule, puis elle
est fermée et agitée vigoureusement. Ce protocole d’échantillonnage standard, proposé habituellement pour le suivi d'un site
dont la taille est inférieure a 1 ha, a été adapté aux différents projets de cette étude pilote qui visait a expérimenter son utili-
sation a de plus vastes échelles.
En parallele des prélevements d’ADNe, et dans la mesure du possible, les indices de présence des especes de mammiféres
semi-aquatiques ont été notés pour chaque site.
Les échantillons ont ensuite été envoyés sans donner d’indication sur les espéces ciblées, de fagon a ce que les analyses soient
réalisées en aveugle. Les analyses moléculaires ont été faites dans les laboratoires de SPYGEN. Ces laboratoires ont été créés
spécifiquement pour traiter des échantillons environnementaux contenant de '’ADN rare ou dégradé. Ils offrent un environ-
nement de type « salle blanche », permettant d’éviter les contaminations extérieures et entre échantillons (cloisonnement
des salles en fonction de la rareté de 'ADN, pressions différentielles des salles, mise en place d’'UV...). LADN a été extrait des
capsules, puis amplifié par PCR (Polymerase Chain Reaction) a l'aide du couple d’amorces universel pour les mammiféres. Pour
chaque échantillon, 12 réplicats PCR ont été effectués. Différents controles sont faits au cours des manipulations pour vérifier
l'absence de contamination des échantillons.
Les séquences d’ADN obtenues sont analysées avec des outils bio-informatiques permettant d’éliminer les erreurs dues a
l'amplification ou au séquencage (a l'aide de différents filtres informatiques) et de comparer chaque séquence avec celles
présentes dans la base de références mammiféres créée dans le cadre de cette étude. Finalement, une liste d’espéeces est établie
avec le nombre de séquences d’ADN associées par taxon. Les résultats peuvent étre interprétés en termes de présence/absence
kpour chaque espéce, et non de maniére quantitative (tableau 2). J

récente, observation d’indices frais de
moins de 48 heures, espece trés régulié-
rement contactée sur le site). Un échan-
tillon est formé par la filtration de 20
prélévements de 120 ml répartis sur le site
étudié (encadré). 'analyse de ces échan-
tillons a permis de détecter les rongeurs
(castor d’Eurasie, ragondin, rat musqueé,
rat surmulot et campagnol amphibie) et
le raton laveur sur I'ensemble des sites ot
ces especes étaient présentes, mais pas
les carnivores (vison d’Europe, vison
d’Amérique, putois d'Europe, loutre) ni les
insectivores (crossope aquatique et
desman des Pyrénées — tableau 3).

Projet 2 : focus sur la détectabilité
du vison d’Europe, du vison
d’Amérique et du putois

Soixante échantillons ont été dédiés a
l'étude des potentialités d'utilisation a
grande échelle de la méthode
« Metabarcoding ADNe » dans le cadre du
PNA vison d’Europe, qui vise en premier
lieu a améliorer la connaissance de l'aire
de présence du vison d'Europe, mais éga-
lement du vison d’Amérique et du putois.
Pour ces petits mustélidés, nous avons
travaillé al'échelle du bassin versant (zone
hydrographique de la base de données BD

Carthage ©). Un bassin versant présente
en moyenne une surface de 60 km? sur la
zone de présence potentielle de visons
d’Europe. Cing bassins versants ont été
étudiés. Les espéces cibles étaient le vison
d’Europe pour deux bassins, le vison
d’Amérique pour deux bassins et le putois
d’Europe pour un bassin. Sur chaque
bassin versant, 20 sites de prélévements
ont été définis préalablement (incluant le
site ot la capture de 'animal avait eu lieu
— figure). Ces sites ont été répartis de
facon a couvrir 'ensemble des milieux
stagnants présents sur le bassin versant.
Ils présentaient des conditions favorables
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IELICETREN Projet 1: test de détectabilité

selon les espéces.

Nombrede Nombre de

Espéce cible prélévements détections

Projet 2 : exemple de répartition des sites de prélévements par bassin.

far Sites de prélévements

@ 095551
® 0955-52

Campggnol 4 4 : O gg:ﬁ
amphibie

Castor d’Eurasie 3 3

il B

Loutre d’Europe 1 0

Vison d’Europe 3 0

Putois d’Europe 1 0

Ragondin 1 1

auatie 2 0

Vison d’Amérique 2 0

Rat musqué - -

Raton laveur 2 2

Rat surmulot - - | ::,::.“;:',:.,L,,, :

a leur utilisation réguliere par les petits
mustélidés semi-aquatiques (berges
offrant des abris) et a la pérennité du
matériel génétique (zones de courant
faible voire absent). Sur chaque site, 2,4 |
d’eau ont été prélevés selon le protocole
standard. Afin de minimiser le nombre
d’analyses génétiques, les prélévements
de plusieurs sites (5 sites constituent un
secteur) ont été regroupés pour former
un unique échantillon. Les prélevements
de ces cing sites (12 | d’eau au total) ont
été filtrés a travers une unique capsule a
l'aide d’'une pompe péristaltique pour
faciliter le travail de l'opérateur. Quatre
capsules ont donc été utilisées, soit quatre
échantillons analysés, par bassin versant
et par passage. Trois passages (réplicats
temporels) ont été réalisés par bassin
versant, avec un intervalle de temps
n’excédant pas une a deux semaines entre

les passages. Sur les 60 échantillons, seuls
deux ont permis de caractériser la pré-
sence de l'espéce cible, en l'occurrence
celle duvison d’Amérique. Aucune analyse
n’a mis en évidence la présence de vison
d’Europe ou de putois.

Projet 3 : répartition spatiale
de 'ADNe en milieux clos en prenant
la loutre comme modéle

Seize échantillons ont été analysés, afin
d’évaluer la répartition spatiale de 'ADNe
en milieu clos aprés le passage d'un car-
nivore. A cet effet, deux sites ol la pré-
sence de la loutre d’Europe était avérée
et récente ont été sélectionnés : un lacde
1,8 ha occupé en continu par une femelle
et deux jeunes loutrons (site n°1) et un
lac de 4,8 ha sur lequel les prélévements
ont été effectués aprés découverte d'une

A Dans le projet 2, la présence du vison d’Amérique a pu étre détectée seulement & deux reprises
parmi 60 échantillons analysés.
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épreinte fraiche de moins de 48 heures
(site n° 2). Sur les deux sites, trois échan-
tillons ont été prélevés simultanément en
suivant le protocole standard (encadré).
Ensupplément, sur le site n® 2,10 préleve-
ments ponctuels de 2,4 L ont été réalisés
tout autour du site, correspondant donca
10 échantillons (=10 capsules). L'objectif
était d'évaluer, en comparant les résultats
pour ces dix échantillons, la répartition
spatiale de 'ADN sur le site. Malgré une
présence certaine de la loutre sur les deux
sites étudiés, celle-cin'a jamais été iden-
tifiée dans les échantillons, alors qu’elle a
été détectée dans quatre des bassins ver-
sants étudiés pour le vison. Cependant, la
détection de quatre espéces de rongeurs
sur le site n° 2 a permis d’étudier la répar-
tition de 'ADN autour de ce site.

Une détectabilité trés variable
des différentes espéces

Au travers des différents projets de
cette étude pilote, les résultats semblent
concordants : la détectabilité des rongeurs
(campagnol amphibie, castor d’Eurasie,
ragondin, rat musqué, rat surmulot) et du
raton laveur est plus élevée que celle des
carnivores (loutre d’Europe, vison
d’Europe, putois, vison d’Amérique). Les
résultats pour le desman et la crossope ne
sont pas interprétables du fait d’un faible
nombre de prélévements. Les analyses
d’échantillons ont permis de mettre en
évidence a plusieurs reprises des especes
autres que l'espéce cible du site,
notamment la loutre. Cependant, cette
derniére n’a pas été détectée sur les plans
d’eau ol elle avait été observée (projet 3).
Le nombre d’occurrences pour chaque
espece de mammifére semi-aquatique



LEBICETRN Projet 2 : différence de détection selon les espéces.

Nom scientifique

Nom vernaculaire

Nombre d'occurrences sur les 3 réplicats temporels pour

un secteur donné

Aucune
occurrence

1occurrence 2 occurrences 3 occurrences

Arvicola sapidus Campagnol amphibie 4 4 |125% | 2 B%| 10 |63%
Castor fiber Castor d’Eurasie 20
Galemys pyrenaicus | Desman des Pyrénées 20
Lutra lutra Loutre d’Europe 10 8 |80% | 2 20 % 0%
Mustela lutreola Vison d’Europe 20
Mustela putorius | Putois d’Europe 20
Myocastor coypus | Ragondin 0 0% 1 5% 19 | 95%
Neomys fodiens Crossope aquatique 13 5 71% 1 14 % 1 14 %
Neovison vison Vison d’Amérique 18 2 |100 % 0% 0%
Ondatra zibethicus | Rat musqué 7 2 15 % 2 15 % 9 69 %
Procyon lotor Raton laveur 20
Rattus norvegicus | Rat surmulot 3 2 12 % 2 2% | 13 |76%

dans le projet 2 est donné dans le
tableau 4. Le campagnol amphibie, le
ragondin, le rat musqué et le rat surmulot
présentent un bon taux de détection ; ils
sont détectés dans la majeure partie des
échantillons lors des trois réplicats tem-
porels (projet 2). Par contre, la loutre
d’Europe, le vison d’Amérique et la
crossope aquatique sont détectés de
maniére plus aléatoire sur ces réplicats.

Avec le protocole mis en ceuvre, la
méthode de « Metabarcoding ADNe »
permet donc a premiére vue de bien
détecter les espéces de rongeurs, mais
semble plus limitée pour la détection des
carnivores. Cette différence de détecta-
bilité pourrait s’expliquer par leurs den-
sités respectives. Par essence, les proies
sont plus nombreuses que les prédateurs,
ce qui explique que leur ADN soit plus
facilement détectable. De plus, certaines
espéces comme la loutre d’Europe ou le
vison d’Amérique possedent des domaines
vitaux de plusieurs kilomeétres de réseau
hydrographique (Lariviére, 1999 ; Kuhn &
Jacques, 2011), et sont donc parfois
absentes d’un site donné pendant plu-
sieurs jours. LADN étant amené a se
dégrader au cours du temps, si 'espéce
n’était pas présente sur le site lors de
['échantillonnage ou bien au cours des
heures voire des jours précédents (a notre
connaissance, aucune étude scientifique
n'a encore été réalisée sur la persistance
de 'ADN de mammiféres dans l'eau), son
ADN ne pourra pas étre détecté dans le
milieu.

Par exemple, sur l'un des bassins ver-
sants, la loutre est détectée sur le secteur 3
au premier passage, sur le secteur 1 au
deuxiéme passage et sur le secteur 2 au
troisieme passage. Cette détection suc-
cessive sur trois secteurs du méme bassin

versant pourrait s’expliquer par un dépla-
cement du ou des individus présents entre
les trois passages. On observe le méme
phénoméne sur un second bassin versant
pour la loutre et le vison d’Amérique.

L'absence de détection de la loutre sur
une zone ou elle est bien établie et ot elle
a été observée pendant les prélévements
(projet 3) souléve cependant des ques-
tions. Cette espéce libére peut-étre tout
simplement trop peu d’ADN pour étre
détectée systématiquement. La détecta-
bilité est peut-étre variable aussi en
fonction de la période d’échantillonnage,
notamment ['hiver dans des eaux froides.
Cette hypothése est étayée par des
résultats similaires (moins bonnes détec-
tions ou absence de détection) observés
en hiver sur les poissons.
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Une méthode non applicable
en l'état pour inventorier
le vison d’Europe a large échelle

Dans le projet 2, la méthode de
« Metabarcoding ADNe » a permis de
détecter 'espece cible surun seuldes cing
bassins versants. Dans ce bassin, le vison
d’Amérique a été détecté dans deux
échantillons sur 12, correspondant a deux
secteurs différents et a deux passages dif-
férents. Il s’agit d'une espéece qui peut
atteindre des densités plus importantes
dans la nature que le vison d’Europe et le
putois, ce qui pourrait expliquer pourquoi
il a été mieux détecté, les deux autres
espéces n'ayant jamais été contactées au
cours de l'étude. A ce sujet, des tests
effectués en utilisant des animaux captifs
ont validé la détection du vison d’Europe
au travers des marqueurs génétiques et
des bases de références utilisées lors de
cette étude.

La détection de ces trois espéces par la
méthode de « Metabarcoding ADNe »
reste cependant trop faible avec le pro-
tocole d’échantillonnage utilisé pour que
cette méthode puisse étre appliquée dans
le cadre du PNA vison d’Europe.

L'ADN de certaines espéces
est trés localisé

Sur le site n°2 du projet 3, quatre
especesont été détectées surles 10 échan-
tillons localisés autour du plan d’eau : le
campagnol amphibie, le ragondin, le rat
musqué et le rat surmulot ; alors que
seules deux espéces ont été détectées
dans les trois échantillons standards
(mélange de prélévements répartis autour
du site) : le ragondin et le rat surmulot
(tableau 5). La non-détection du

A Projet 3 : les résultats obtenus sur le rat musqué (photo) et le surmulot confirment que 'ADN
peut étre trés localisé sur un site et qu'il faut multiplier les prélévements d’échantillons
pour optimiser la détection des mammiféres semi-aquatiques.
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campagnol amphibie et du rat musqué
dans les échantillons standards est
attribuée a un effet de dilution, ces
espéces passant sous le seuil de détecta-
bilité avec cette méthode.

La répartition de 'ADN du rat musqué
et du rat surmulot sur le site n’est pas
étonnante (respectivement au niveau du
point 5 et des points 3 a 5). En effet, des
reliefs de repas de rat musqué ont été
observés au niveau des points 5 et 6, et le
rat surmulot est connu pour sa présence
proche des habitations, ce qui est le cas
entre les points 3 et 5.

Ces résultats confirment que 'ADN
peut étre trés localisé en milieu clos et
qu'il est important de faire des préléve-
ments réguliers tout autour du pland’eau,
afin de maximiser les chances de détection
d'especes de mammiféres semi-
aquatiques. Sur des étendues de plusieurs
hectares, il est également essentiel d'uti-
liser plusieurs kits d’échantillonnage pour
couvrir au mieux le périmetre du site
étudié et éviter l'effet dilution de 'ADN.
L'utilisation d’un bateau-drone préleveur
pourrait étre envisagée, afin de réaliser un
échantillonnage en continu tout autour
de la zone d’étude et d’augmenter le
volume d’eau filtré.

Bilan

La plupart des techniques d'inventaire
dites « classiques », utilisées en routine
pour les 12 espéces de mammiferes semi-
aquatiques ciblées, utilisent la recherche
d'indices de présence (crottes, reliefs de
repas, traces) dont la détectabilité est
extrémement variable selon les espéces.

b

A |l estpossible que la détectabilité des espéces par ’ADNe soit plus faible en fonction de la période
d’échantillonnage, notamment en hiver dans les eaux froides.

IEBIEETTEN Projet 3 : liste des espéces de mammiféres semi-aquatiques détectées

dans chaque échantillon du site n° 2 et nombre de séquences ADN associées.

Nom scientifique

Arvicola sapidus

Nom vernaculaire

Campagnol amphibie

Réplicat 1
SPY1600049

Site 2
Réplicat 2
SPY1600050

Réplicat 3
SPY1600051

Castor fiber

Castor d’Eurasie

Galemys pyrenaicus

Desman des Pyrénées

Lutra lutra

Loutre d’Europe

Mustela lutreola

Vison d’Europe

Mustela putorius Putois d’Europe

Myocastor coypus Ragondin 46 867 30138
Neomys fodiens Crossope aquatique

Neovison vison Vison d’Amérique

Ondatra zibethicus Rat musqué

Procyon lotor Raton laveur

Rattus norvegicus Rat surmulot 25738

Site 2

Nom

scientifique

Nom
vernaculaire

Prélévement Prélévement Prélévement Prélévement Prélévement Préléevement Préléevement Prélévement Prélévement Prélévement
1 2 3 4 5 (3 7 8 9 10

SPY1600039 SPY1600040 SPY1600041 SPY1600042 SPY1600043 SPY1600044 SPY1600045 SPY1600046 SPY1600047 SPY1600048

Arvicola sapidus Campggnol 11047
amphibie

Castor fiber Castor d’Eurasie

Galemys Desman des

pyrenaicus Pyrénées

Lutra lutra Loutre d’Europe

Mustela lutreola [Vison d’Europe

Mustela putorius |Putois d’Europe

2’2; ‘l’;‘ftor Ragondin 53060 5921 102836 | 54090 | 95495 | 92778 | 65723 | 50119

. Crossope
Neomys fodiens aquatique
. . Vison

Neovisonvison |~ .
d’Amérique

Ondatra .

Jibethicus Rat musqué 1912

Procyon lotor  |Raton laveur

Rattus Rat surmulot 17933 | 1145 429

norvegicus
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Ainsi, trois groupes d’espéces peuvent étre

distingués :

« les espéces relativement faciles aiden-
tifier sur un site par un inventaire clas-
sique avec des indices de présence : c'est
le cas du castor d’Eurasie, de la loutre
d’Europe et du ragondin. Pour ces
especes, l'utilisation de ['ADNe
n'apportera que peu d’informations
complémentaires dans le cadre de suivis
spécifiques, dans l'état actuel des déve-
loppements. En effet, pour le castor
d’Eurasie et le ragondin, les indices sont
tres faciles a trouver. Pour la loutre
d’Europe, l'approche « Metabarcoding
ADNe » aurait pu apporter des infor-
mations sur des secteurs nouvellement
colonisés, mais la détectabilité de
l'espece par cette approche reste aléa-
toire al'heure actuelle et des tests com-
plémentaires doivent étre effectués ;

« les especes pour lesquelles la détecta-
bilité par des indices de présence est
plus faible : c’est le cas du campagnol
amphibie, du raton laveur, du rat
musqué, du rat surmulot et du desman
des Pyrénées. Auvu des résultats, l'uti-
lisation de l'approche « Metabarcoding
ADNe » permettrait d’apporter des
éléments de connaissance sur la répar-
tition de ces espéces (ce qui a déja été
le cas pour le suivi du campagnol
amphibie en France), mais 'unique test
effectué en milieu lentique sur le
desman ne s’est pas révélé concluant ;

* les especes les plus élusives, tres diffi-
ciles a identifier sur le terrain (indices
de présence impossibles a attribuer
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A |adétectabilité des espéces les plus discrétes a partir de ’ADN environnemental est encore
trés faible ; les protocoles d’échantillonnage demandent a étre améliorés (photo : loutre).

avec certitude) : vison d’Europe, putois,
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Conclusion

La méthode « Metabarcoding ADNe »
est une approche adaptée pour le suivi
spécifique de certaines especes de mam-
miféres semi-aquatiques (notamment les
rongeurs). Bien que son efficacité soit plus
faible, cette approche permet également
d’acquérir des données sur la répartition
d’autres espéces de mammiféres semi-
aquatiques lorsqu’elle est utilisée dans le
cadre d’'inventaires généralistes. En effet,
a partir d'un méme échantillon, des ana-
lyses peuvent étre faites pour plusieurs
groupes taxonomiques (amphibiens,
poissons, mammiféres semi-aquatiques),
cequifaitde 'approche ADNe un outil de
veille écologique important. De plus, de
par leur protocole d'échantillonnage facile
a mettre en ceuvre, les prélevements
peuvent étre réalisés par des personnes
aux profils variés (experts, généralistes,
bénévoles...) pour la mise en place
d’inventaires a grandes échelles. Il est
néanmoins trop tot pour envisager son
déploiement pour les espéces les plus
élusives, pour lesquelles le besoin est le
plus important a l'heure actuelle.
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