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Conférence

Le virus de la dengue (DENV) appartient à la famille des
Flaviviridae. Il est responsable d’épidémies dans les régions

tropicales depuis le XVIIe siècle (1). Les maladies associées (fiè-
vre de dengue, fièvre hémorragique et syndrome de choc) sont cau-
sées par 4 sérotypes distincts dénommés DENV-1, DENV-2, DENV-
3 et DENV-4. La dengue a, en zone tropicale, un impact économique
et en santé publique très important. L’amplitude et la distribution
des épidémies de dengue sont en très forte augmentation depuis plu-
sieurs décennies (2, 3). Plusieurs facteurs en sont la cause : l’aug-
mentation des densités et des mouvements de populations
humaines, le statut immunitaire et la génétique de ces populations
(4, 5), une urbanisation peu ou mal gérée ainsi que la diminution

des programmes de lutte anti-vectorielle. Par ailleurs, l’écologie et
la biologie des vecteurs (variations saisonnières des densités, taux
de transmission verticale) sont autant d’autres facteurs essentiels à
considérer dans la survenue des épidémies (6).

A la différence des autres arbovirus, le virus de la dengue
a la particularité d’avoir un cycle strictement humain, sans réser-
voir animal intermédiaire (7, 8). EnAfrique, enAsie et très proba-
blement aux Philippines, il existe cependant, en plus de ce cycle
urbain dans lequel l’homme est le seul réservoir et le moustique
Aedes (Stegomyia) le vecteur et/ou réservoir, un cycle forestier impli-
quant certaines espèces de singes (9, 10). Les divergences génétiques
et écologiques entre les souches forestières et les souches urbaines
du virus sont très importantes et, bien que les souches forestières
soient responsables de cas cliniques (11), les épidémies qu’elles peu-
vent entraîner sont de faible ampleur (12). Des études sérologiques
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RÉSUMÉ • EnAmérique du Sud, la dengue est l'arbovirose ayant la plus forte incidence chez l'homme. EnGuyane française, où les quatre sérotypes de dengue
(DENV-1, DENV-2, DENV-3 et DENV-4) circulent, la maladie est endémique avec des flambées épidémiques. Bien que des études sérologiques aient sug-
géré l’existence d’un cycle selvatique, le rôle des mammifères sauvages dans le cycle de la dengue en zone néotropicale restait à confirmer. Nous avons donc
décidé de rechercher la présence de ce virus chez des animaux sauvages capturés sur deux sites, entre 2001 et 2007. Un effort de 10 000 nuits/pièges a été réa-
lisé permettant la capture de 464 rongeurs et marsupiaux. En parallèle, 152 chauves-souris ont été capturées sur les mêmes zones. L'infection par l'un des qua-
tre sérotypes de DENV a été détectée chez 92 animaux. L’analyse des séquences obtenues a révélé, pour les 4 sérotypes, des séquences distinctes de celles
circulant chez l'homme à des périodes contemporaines. Pour le sérotype DENV-2, des séquences virales identiques à celles rencontrées chez homme ont éga-
lement été détectées. Cette étude démontre que les mammifères néotropicaux peuvent être infectés par le virus de la dengue. Cependant, afin de confirmer leur
rôle en tant que réservoirs ou hôtes secondaires, de plus amples investigations seront nécessaires.

MOTS-CLÉS • Dengue. Mammifères sauvages. Amérique du Sud. Zone périurbaine.

DENGUE VIRUS INFECTION IN NEOTROPICAL FOREST MAMMALS: INCIDENTAL HOSTS OR POTENTIAL RESERVOIRS? ‡

ABSTRACT • The arboviral disease with the highest human incidence in SouthAmerica is dengue fever. In French Guiana, where all four dengue serotypes,
i.e., DENV-1, DENV-2, DENV-3 and DENV-4, are present, the disease is endemic with epidemic outbreaks. Though previous serological studies have sug-
gested a sylvatic cycle, involvement of wild mammals in the dengue cycle in the neotropics has never been confirmed. The purpose of this study was to search
for the presence of DENV in wild animals captured at two different sites between 2001 and 2007.About 10,000 trap/nights were performed leading to the cap-
ture of 464 non-flying mammals (rodents and marsupials). In addition, mistnests placed in the same zone yielded 152 bats. Reverse transcription–polymerase
chain reaction amplification to detect infection by any of the four dengue serotypes demonstrated viral RNA in the livers and/or sera of 92 captured animals.
Sequence analysis of amplification products revealed that the DENV-1, DENV-3 and DENV-4 serotypes were distinct from those circulating in humans at the
same periods. Analysis for DENV-2 showed that some strains were divergent from concurrent human strains but that others were identical. The latter finding
suggests that wild neotropical mammals living in periurban area can be infected by dengue virus strains circulating in humans. However, further investigation
will be needed to determine if neotropical mammals are incidental hosts or potential reservoirs of dengue virus.
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réalisées chez des mammifères suggèrent l’absence de signe clinique
chez ces hôtes (13, 14). Les oscillations naturelles de ces cycles (15)
laissent à penser que l’immunité des primates non-humains et/ou
d’autres hôtes mammifères régule les amplifications virales.
Néanmoins, jusqu’à présent, aucune démonstration n’a pu être faite
quant au rôle des mammifères sauvages dans les processus d’émer-
gence du virus chez l’homme.

En Amérique du Sud, aucun cycle selvatique n’est actuel-
lement reconnu, en accord avec l’hypothèse d’une introduction
récente de la dengue dans le Nouveau Monde (16, 17). Cette intro-
duction est à rattacher aux mouvements importants des populations
humaines au cours de la colonisation et de l’esclavage. Ce schéma
est aussi bien soutenu par les données génétiques (18) que par des
documents historiques (19, 20). Deux études sérologiques sur des
communautés amérindiennes vivant en forêt ont cependant conduit
à des résultats divergents sur la possible circulation selvatique de
DENV. De fait, alors que Valero et al. ont suggéré une absence de
circulation de la dengue en forêt (21), Roberts et al. ont eux décrit
de possibles cas d’infection par des souches sauvages (22). Par ail-
leurs, des travaux portant sur la recherche de souches de dengue sel-
vatiques chez les animaux sauvages ont également abouti à des
résultats contradictoires. Alors que certaines études n’ont pas per-
mis de mettre en évidence de trace d’infection chez des singes (23,
24), d’autres ont, quant à elles, permis d’identifier des anticorps anti-
dengue chez des chauves-souris, avec une prévalence de 20% en
Amérique centrale et de 30% en Equateur (25). En Guyane, des anti-
corps ont également été détectés à partir de sérums de rongeurs, de
chauves-souris, de marsupiaux, d’ongulés, et de xénarthres (26).

Sur la base de l’ensemble de ces différentes études, un cycle
strictement selvatique de la dengue en Amérique du Sud ne pouvait
donc être exclu. Une autre hypothèse permettant d’expliquer les
traces d’infection observées dans la faune était que les mammifères
pouvaient être infectés par des souches circulant chez l’homme, et
introduites accidentellement en forêt lors d’activités de loisir ou de
chasse.

Pour répondre à ces questions, nous avons recherché, à
l’aide d’outils moléculaires, la présence du virus de la dengue chez
des mammifères sauvages en Guyane française. Deux sites
d’échantillonnage de petits mammifères ont été choisis. Un site situé
en zone périurbaine permettait d’étudier précisément la capacité des
espèces sauvages à être infectées par des souches d’origine humaine
et à les maintenir. Un second, correspondant à une zone de front
pionnier où la dengue était quasiment absente, présentait le double
intérêt de nous permettre de rechercher un cycle strictement fores-
tier ainsi que d’observer l’émergence de la dengue chez l’homme
du fait du développement attendu de cette région.

Matériel et méthode

Sites d’étude

Le suivi de l’infection de la faune (chauves-souris, rongeurs
et marsupiaux) a été réalisé sur deux sites (Fig. 1). Le premier, « le
Camp du Tigre» (CT), correspond à un fragment de forêt secondaire
stable de près de 100 hectares situé en zone périurbaine. Sept ses-
sions de capture ont été effectuées : en mars 2001, mai et octobre
2005, 2006, et 2007. Le second site, «Saint Georges de l’Oyapock»
(SG), est situé près de la frontière brésilienne et présente une fai-
ble densité de population humaine. Ce site de piégeage correspond
à une interface entre forêt primaire et zone rurale. Les sessions de

capture ont été réalisées en novembre 2006, puis en juin et novem-
bre 2007. 

Sur chaque site, 20 à 30 stations de pièges ont été mises en
place. Chaque station comprenait un piège Tomahawk (50 x 18 x
18 cm) au sol et 2 pièges BTTm (33 x 11 x 10 cm) ou un BTTm et
un Sherman (23 x 9 x 8 cm). Les petits pièges (BTTm et Sherman)
ont été placés alternativement au sol et dans les arbres. Les pièges
ont été appâtés avec des pommes, et relevés tous les matins. Ils ont
été laissés en place entre 15 et 21 jours consécutifs. Un total de 7257
nuits/pièges a été effectué entre mars 2001 et octobre 2007 au Camp
du Tigre, et 2 822 nuits/pièges à Saint Georges entre novembre 2006
et novembre 2007. Cet effort a permis la capture de 418 mammi-
fères (rongeurs et marsupiaux) au Camp du Tigre et de 46 à Saint
Georges (Tableau I). En parallèle, 125 (Camp du Tigre) et 27 (Saint
Georges) chauves-souris appartenant à 14 espèces on été capturées
aux mêmes périodes à l’aide de filets (12 m x 2,40 m, maille de 16
mm - Lavorazione Reti, BS Italie). Les animaux capturés ont été
ramenés au laboratoire, euthanasiés, le sang et le foie ont été pré-
levés de manière aseptique puis préservés -80°C.

Recherche de l’ARN viral par RT-PCR :

L’ARN viral a été extrait à partir du sérum et du foie, puis
transcrit en cDNA. Celui-ci a ensuite été amplifié par PCR semi-
nichée selon le protocole décrit par Lanciotti et al. (27). Alors que
la première amplification permet de générer un fragment de 511 pb
correspondant à la zone de jonction des gènes de la capside et de
la pré-membrane (C/prM) pour les 4 sérotypes, la seconde ampli-
fication permet d’obtenir des fragments dont la taille est spécifique
de chacun des 4 sérotypes (482 paires de bases (pb) pour la DENV-
1, 119 pb pour la DENV-2, 290 pb pour la DENV-3 et 392 pb pour
la DENV-4). Après avoir identifié le sérotype chez les animaux posi-
tifs, les produits de première amplification ont ensuite servi de

Figure 1. Localisation des deux sites de captures de mammifères : le Camp du Tigre
et Saint Georges de l’Oyapock.
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matrice pour une nouvelle amplification afin d’obtenir un produit
final de taille comprise entre 424 et 450 pb. Ces produits ont alors
été séquencés. Des séquences de virus circulant chez l’homme en
Guyane à de périodes contemporaines aux captures ont également
été obtenues par les mêmes techniques (CNR des Arbovirus et Virus
Influenza, Institut Pasteur de la Guyane).

Une recherche dans la base de données GenBank via le pro-
gramme BLAST (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/Blast.cgi) a été
faite afin d’identifier les séquences les plus proches de celles trou-
vées chez les animaux. Les séquences générées ont été alignées avec
d’autres séquences disponibles dans les bases de données. Les
études phylogénétiques ont ensuite été effectuées à l’aide du pro-
gramme PAUP*4.0b8 (28). Le programme MODELTEST 3.7 (29)
a été utilisé pour déterminer le modèle optimal pour les analyses en
distance et en maximum de vraisemblance. La robustesse des nœuds
des arbres phylogénétiques a été évaluée par les valeurs de boots-
traps associées (1000 réplications utilisées en distance et 100 en
maximum de vraisemblance). Une analyse bayésienne avec le pro-
gramme Mr. Bayes 3.1.0 (30) a complété ces analyses phylogéné-
tiques (simulations de Markov Chain Monte Carlo, 1000000 géné-
rations avec 6 chaînes simultanément, en utilisant une fréquence
d’échantillonnage de 100 et un burn-in de 100000).

Résultats

Détection de l’ARN viral chez les mammifères 

Un total de 569 foies et 560 sérums collectés à partir de 616
mammifères capturés ont été testés pour la recherche de l’ARN viral
par RT-PCR. Des ARN représentant les quatre sérotypes du virus
de la dengue ont été détectés chez 92 mammifères provenant des
deux sites de captures. Pour le site du Camp du Tigre, 16% (87/543)
des animaux se sont révélés positifs pour un des 4 sérotypes de
DENV, la distribution de ceux-ci étant de 41% (36/87) pour la
DENV-1, 20% pour DENV-2, 33% pour DENV-3 et 6% pour
DENV-4. Le virus de la dengue a été détecté indifféremment dans
les 3 ordres de mammifères avec des prévalences de 4% (19/543)
pour les chiroptères, 5% pour les rongeurs, et 7% pour les marsu-
piaux (Tableau I).

Au niveau du site de Saint Georges, seul 7% des mammi-
fères (5/72), représentés par une seule espèce de rongeur

(Proechimys cuvieri) et capturés au cours d’une même session
(novembre 2006), ont été trouvés positifs pour l’infection par le
DENV. Ces infections correspondent au sérotype DENV-3 (4% :
3/72) et au sérotype DENV-4 (3% : 2/72) (Tableau I). 

Analyses des séquences et reconstructions phylogénétiques

Au moins une séquence de la région C/prM a été obtenue
pour chacun des sérotypes issus des animaux capturés en 2006 et
2007.

Le sérotype 1 

Une séquence de DENV-1 a été obtenue à partir de l’ARN
viral extrait d’une chauve-souris Carollia perspicillata capturée en
mai 2007 au Camp du Tigre. Cette séquence présente un pourcen-
tage d’identité de 97,3% avec une souche de DENV-1 (la souche
Mochizuki) isolée au Japon en 1943. Cette séquence isolée chez un
animal est en revanche plus éloignée (93,7% d’identité) des souches
circulant dans les populations humaines de Cayenne au moment des
captures. L’étude phylogénétique confirme que la souche retrouvée
chez cette chauve-souris est apparentée à la souche japonaise. Ces
deux souches appartiennent au sous-type I, alors que la souche cir-
culant dans les populations humaines en Guyane appartient au sous-
type V.

Le sérotype 2 

Quatre séquences de DENV-2 ont été obtenues à partir de
l’ARN extrait d’échantillons de mammifères capturés en 2006 sur
le Camp du Tigre et forment deux groupes distincts. 

Un premier groupe est constitué par deux séquences obte-
nues chez des marsupiaux Didelphis marsupialis. La souche la plus
proche de ce premier groupe de séquences (5% de divergence) est
une souche isolée en Inde en 2001. Ces séquences sont plus éloi-
gnées (10% de divergence) des séquences circulant chez l’homme
en Guyane à la même période. Le deuxième groupe correspond à
deux autres séquences identifiées chez des marsupiaux Marmosa
murina. Celles-ci sont très proches d’une séquence isolée en
République Dominicaine en 2001 et de la souche circulant chez
l’homme en Guyane en 2006 (99,5% d’identité). 

Médecine Tropicale • 2009 • 69 • 4 334477

Tableau 1. Prévalence de l’ARN viral des différents sérotypes de DENV détectés par RT-PCR chez les animaux capturés sur le site du Camp du Tigre (CT) et sur le site de Saint
Georges de l’Oyapock (SG) en 2001, 2005, 2006 et 2007. n correspond au nombre total d’animaux capturés.
Les tirets indiquent les résultats négatifs.
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Les analyses phylogénétiques réalisées sur ces séquences
ainsi que sur des séquences représentatives des différents génotypes
ont permis d’identifier les 5 groupes majeurs de DENV-2 circulant
dans le monde (Fig. 2). Les séquences identifiées chez les animaux
appartiennent à deux groupes distincts. Les souches D2 B1004 mar-
supial FG2006 et D2 B1010 marsupial FG 2006 sont apparentées
à une souche circulant en Guyane à une période contemporaine aux
sessions de captures et à des souches de la République
Dominicaine. Toutes ces séquences font partie du génotype
Amérique/Asie. Les deux autres séquences, D2 B1015 marsupial
FG 2006 et D2 B1032 marsupial FG 2006, sont localisées à la base
du clade Amérique.

Le sérotype 3 

Trois séquences de DENV-3 ont été obtenues, chez deux
Marmosa murina (marsupial) capturés au Camp du Tigre en 2006
et 2007 ainsi que chez un rongeur Proechimys cuvieri capturé à Saint
Georges en novembre 2006.

Ces trois séquences sont identiques à 100% à une souche
identifiée au Brésil en 2002 et à la souche H87 originaire d’Asie.
La souche humaine séquencée en Guyane ne présente que 95%
d’identité avec ces souches animales. Les reconstructions phylo-
génétiques montrent que ces trois souches appartiennent au géno-
type V. Les souches humaines circulant en Amérique du sud, et
notamment en Guyane, appartiennent, quant à elles, à un génotype
différent, le génotype II.

Le sérotype 4

Deux séquences de DENV-4 ont été obtenues chez des
mammifères capturés en 2006 : chez un marsupial Didelphis mar-
supialis et chez un rongeur Proechimys cuvieri. Ces deux souches
sont apparentées (99,5% d’identité) à la souche H241 isolée en 1956
aux Philippines, et présentent 95% d’identité avec la souche de
DENV-4 qui circulait en Martinique en 2006. 

Le clade regroupant les deux souches animales appartient
au génotype I, constitué de souches asiatiques, alors que les souches
circulant en Amérique du Sud et en Martinique appartiennent au
génotype II. 

Discussion

En Amérique du Sud, la mise en évidence récente d’anti-
corps séroneutralisants chez des animaux sauvages avait remis en
cause la théorie selon laquelle le virus de la dengue ne circulait pas
dans la faune sauvage. Au cours de notre étude, nous avons pu détec-
ter l’ARN viral des différents sérotypes de dengue chez de nom-
breuses espèces de rongeurs, marsupiaux et chiroptères. De plus,
des séquences correspondant à un fragment de la C/prM ont pu être
caractérisées, pour les 4 sérotypes circulant dans ces communau-
tés animales. Ces résultats ont été confirmés, au cours des différentes
sessions, sur les deux sites d’étude, à savoir dans une zone d’en-
démie du virus de la dengue à proximité de populations humaines
(CT) et dans une zone de très faible circulation du virus (SG). Ces
résultats suggèrent donc que, dans des conditions naturelles, les
mammifères sauvages peuvent héberger et maintenir des souches
de dengue, qu’elles soient circulantes chez l’homme ou enzootiques
forestières.

Sur la base de l’analyse des séquences de C/prM, la plu-
part des souches de DENV-1, DENV-2, DENV-3 et DENV-4 obte-
nues à partir des mammifères sauvages se sont révélées divergentes
de celles circulant dans les populations humaines à des périodes
contemporaines. Cette divergence pose la question de l’origine de
ces souches « animales ». Pour les sérotypes DENV-1, DENV-3,
et DENV-4, les souches sont proches de souches asiatiques iso-
lées il y a plusieurs dizaines d’années. Une hypothèse pouvant
expliquer cette proximité serait l’histoire de la dispersion de la
dengue au 17e et 18e siècle (31) ou son introduction par des
migrants venus d’Asie dans la première moitié du 20e siècle (4).
Les mammifères auraient alors pu maintenir ces souches et, sous

Figure 2. Reconstruction phylogénétique de souches de DENV-2 selvatiques et endé-
miques (génotypes définis par Twiddy et al. (38)). La reconstruction phylogénétique
résulte de l’analyse d’un fragment de 390 bp de la région C/prM, par les méthodes
de distance, maximum de vraisemblance (ML) et par l’analyse bayésienne. Les
séquences de DENV-2 selvatiques d’Afrique et d’Asie ont été utilisées comme «out-
group». La robustesse des nœuds est évaluée par les valeurs de bootstrap et les pro-
babilités postérieures des clades correspondant (1000 et 100 réplications en distance
et ML (en caractère normal et en gras respectivement) et pour l’analyse bayésienne
(en italique et souligné)). Les séquences DENV-2 détectées chez les mammifères et chez
l’homme sont entourées et indiquées en caractères gras.
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certaines conditions favorables (pullulation des vecteurs, pertur-
bations environnementales, ...), ces souches auraient pu sortir de
forêt et circuler à bas bruit dans les populations humaines. Ainsi,
des souches de DENV-4 récemment isolées dans les populations
humaines au Brésil en 2005 et 2006 (32) sont fortement appa-
rentées aux souches que nous avons mises en évidence chez les
animaux. De la même manière, certaines souches de DENV-3
décrites au Brésil au cours d’épidémies ayant eu lieu entre 2002
et 2004 (33) appartiennent au génotype I et sont étroitement appa-
rentées à celles détectées chez les mammifères en Guyane fran-
çaise. Néanmoins, compte tenu de la taille limitée de séquences
analysées (400 pb), les hypothèses sur l’origine des souches pré-
sentes chez les mammifères et le passage éventuel de celles-ci à
l’homme doivent être considérées avec prudence. L’analyse d’un
fragment plus informatif comme celui de l’enveloppe devrait nous
permettre d’appuyer ou de réfuter ce scénario. Nos données sug-
gèrent donc fortement une circulation en forêt de 4 sérotypes de
DENV à plus ou moins bas bruit. Cependant, cette hypothèse ne
pourra être confirmée que par l’isolement de ces mêmes souches
chez des moustiques forestiers. 

De plus, la position phylogénétique des séquences D2
B1004 et D2 B1010 (Fig. 2) supporte l’idée que la faune sauvage
peut également être infectée par des souches circulant dans les popu-
lations humaines environnantes. De fait, suite à une épidémie de
DENV-2 de grande ampleur, qui s’est déroulée en Guyane française
de Janvier à Septembre 2006, nous avons pu identifier deux
séquences chez deux Marmosa murina (marsupiaux) en Octobre
2006, apparentées à la souche responsable de l’épidémie humaine.
Ce résultat suggère que, sous la pression d’une forte épidémie, des
souches urbaines pourraient entrer en forêt et, par la suite, infecter
la faune. Cette transmission, facilitée par la chasse, l’exploitation
forestière, ou le tourisme, a déjà été soupçonnée pour Plasmodium
falciparum (34). En outre, le vecteur Aedes (Stegomyia) aegypti,
considéré comme étant principalement anthropophile, peut se retrou-
ver à la lisière de la forêt (35) et pourrait donc participer à l’intro-
duction du virus dans les communautés animales forestières. Il est
donc essentiel de considérer les espèces animales sauvages non pas
seulement comme des réservoirs potentiels de DENV mais égale-
ment comme des hôtes potentiels sensibles à l’infection par des
agents infectieux «humains». 

Ces résultats montrent ainsi que les animaux sauvages
d’Amérique du Sud peuvent être infectés par les quatre sérotypes
de DENV. Des investigations supplémentaires devront être menées
afin de confirmer leur rôle potentiel en tant que réservoirs et/ou
hôtes secondaires (36). En effet, les animaux infectés peuvent être
des culs de sac épidémiologiques, ou bien avoir un rôle dans le
maintien du virus au cours des périodes inter-épidémie et/ou l’am-
plification du virus. Des infections expérimentales seront donc
nécessaires afin d’évaluer l’efficacité des mammifères sauvages
en tant que réservoirs. La dynamique écologique des espèces de
mammifères en relation avec celle du virus, devra également être
explorée. Enfin, des travaux supplémentaires seront nécessaires
pour l’étude des vecteurs potentiels. Des résultats préliminaires
sur des populations de moustiques au Camp du Tigre ont montré
des faibles densités d’Aedes spp., ce qui soulève la question de
savoir si d’autres espèces de moustiques pourraient être impliquées
dans la circulation du virus chez les mammifères. Des infections
expérimentales ont suggéré que le rôle des moustiques du genre
Culex dans la transmission de DENV serait négligeable (37).
Néanmoins, des études sur la capacité vectorielle des moustiques
capturés localement sont nécessaires. Tout en remettant en cause

les connaissances actuelles sur l’épidémiologie de la dengue en
Amérique du Sud, l’ensemble de ces résultats ouvre surtout de
nombreux axes de recherche à explorer.
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