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RÉSUMÉ  

 

Résumé 

 

Les hérissons sont de petits mammifères sauvages. Ce sont  des réservoirs potentiels de divers 

agents zoonotiques. La présente étude a été menée à Bouira, une région du centre-Nord de 

l'Algérie, elle vise à évaluer le risque de la transmission des maladies zoonotiques vers 

l’homme par le bais des hérissons d’Algérie (Atelerix algirus). 

Les hérissons étaient infestés d'ectoparasites, dont Archaeopsylla erinacei, Rhipicephalus 

sanguineus s.l. et Haemaphysalis erinacei. Des organes de hérisson et des arthropodes choisis 

au hasard ont été dépistés de micro-organismes à l'aide de méthodes moléculaires. 

Coxiella burnetii a été détectée dans les reins, la rate, A. erinacei, Hae. erinacei et Rh. 

sanguineus s.l. Leptospira interrogans a été détecté dans les reins. Rickettsia felis et Rickettsia 

massiliae ont été détectés respectivement chez A. erinacei et chez Rh. sanguineus s.l. ADN 

d'une Rickettsia spp non cultivée a été trouvé à Hae. erinacei. L'ADN de Wolbachia spp. a été 

détecté dans les puces.  

L'ADN de nouvelles espèces potentielles de Bartonella et d'Ehrlichia a été trouvé 

respectivement chez les puces et les tiques. 

 Cette étude met en évidence la présence d'ADN provenant d'une large gamme de micro-

organismes chez les hérissons et leurs ectoparasites qui pourraient être responsables de 

zoonoses en Algérie. 

 

Mots-clés : Hérissons ; tiques; puces; micro-organismes; zoonoses;Algérie 



ABSTRACT  

 

Abstract  

 

Hedgehogs are small wild mammals. They are potential reservoirs of various zoonotic agents; 

hence their great importance in the medical and veterinary fields. This study was conducted in 

Bouira, a north-central region of Algeria, and aims to assess the risk of the transmission of 

zoonotic diseases to humans through Algerian hedgehogs (Atelerix algirus). 

The hedgehogs were infested with ectoparasites, including Archaeopsylla erinacei, 

Rhipicephalus sanguineus s.l. and Haemaphysalis erinacei. Hedgehog organs and randomly 

selected arthropods were screened for microorganisms using molecular methods. 

 Coxiella burnetii was detected in kidneys, spleens, A. erinacei, Hae. erinacei ,and Rh. 

sanguineus s.l. Leptospira interrogans was detected in kidneys. Rickettsia felis and Rickettsia 

massiliae were detected respectively in A. erinacei and in Rh. sanguineus s.l. DNA of an 

uncultivated Rickettsia spp. was found in Hae. erinacei. Wolbachia spp. DNA was detected in 

fleas.  

The DNA of potential new Bartonella and Ehrlichia species were found respectively in fleas 

and ticks.  

This study highlights the presence of DNA from a broad range of microorganisms in 

hedgehogs and their ectoparasites that may be responsible for zoonoses in Algeria. 

Keywords: Hedgehogs; ticks; fleas; microorganisms; zoonoses; Algeria. 

   



  ملخص

 

 ملخص

 

القنافذ من الثدييات البرية الصغيرة. إنها خزانات محتملة للعديد من العوامل الحيوانية المنشأ. أجريت هذه 

الدراسة في البويرة ، وهي منطقة وسط شمال الجزائر ، وتهدف إلى تقييم مخاطر انتقال الأمراض 

                        (.Atelerix algirus)الحيوانية المنشأ إلى الإنسان عن طريق قنافذ القنافذ الجزائرية 

               

و  Archaeopsylla erinaceiكانت القنافذ موبوءة بالطفيليات الخارجية ، بما في ذلك 

Rhipicephalus sanguineus s.l و .Haemaphysalis erinacei.تم فحص أعضاء القنفذ  و

   ائنات دقيقة باستخدام الطرق الجزيئية.ومفصليات الأرجل المختارة عشوائياً بحثاً عن ك

، و  Hae. erinaceiو  A. erinaceiفي الكلى والطحال و  Coxiella burnetiiتم اكتشاف بكتيريا 

Rh. sanguineus s.l تم اكتشاف .Leptospira interrogans .تم اكتشاف  في الكلىRickettsia 

felis  وRickettsia massiliae  على التوالي فيA. erinacei  وRh. sanguineus s.l. 

 ايضاو  Hae. erinaceiالمزروعة في غير   .Rickettsia sppالنووي حمض العثور على ال وكذلك 

 . في البراغيث.Wolbachia spp.تم الكشف عن الحمض النووي 

في البراغيث  Ehrlichia و Bartonella تم العثور على الحمض النووي للأنواع الجديدة المحتملة من

 والقراد.

تسلط هذه الدراسة الضوء على وجود الحمض النووي من مجموعة واسعة من الكائنات الحية الدقيقة في 

 القنافذ والطفيليات الخارجية التي قد تكون مسؤولة عن الأمراض الحيوانية المنشأ في الجزائر.

 دقيقة؛ أمراض حيوانية المصدر. الجزائر.: القنافذ. القراد. البراغيث. الكائنات الالكلمات الرئيسية
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INTRODUCTION GÉNÉRALE  

La plupart des maladies infectieuses émergentes sont d’origines zoonotiques; la faune  

constitue un réservoir de grande taille et obscur.Les zoonoses à réservoir sauvage 

caractérisent un enjeu sanitaire important qui influence l'ensemble des continents (Chomel et 

al., 2007). 

Les hérissons sont de petits mammifères sauvages au pelage épineux. C'est une espèce 

synanthropique commune vivant dans des terriers, non seulement en milieu rural, mais aussi 

en milieu urbain et périurbain, ils sont des animaux solitaires, nocturnes et insectivores ; Ils 

sont des membres de la sous-famille des Erinaceinae dans l'ordre des Erinaceomorpha. ils ont 

une large aire de répartition territoriale, différentes régions habitées par différentes espèces et 

sous-espèce  (Temple & Cuttelod, 2009 ; Khaldi et al., 2012 ; Nematollahi et al., 2014). 

Sur les trois genres des hérissons  existants dans  l’Afrique, l’Algérie héberge deux  espèces 

appartenant aux genres Atelerix, et Pareachinus, Atelerix algirus est classé comme 

préoccupation mineure (Least Concern : LC) dans la liste des espèces menacées d'extinction, 

cependant  Paraechinus  aethiopicus  est classé comme Data Deficient (DD). Le Hérisson 

d’Algérie  Atelerix algirus est encore très peu étudié malgré sa grande répartition en Afrique 

du Nord et dans tout le Nord de l’Algérie. Les travaux concernant cette espèce en Algérie 

portent sur l’étude de son régime alimentaire. L’étude du régime alimentaire du hérisson a fait 

l’objet de nombreux travaux : (Biche,2003 ; Mimoun,2006 ;Mderdoukh, 2008 ;Guerzou, 

2009). Autres travaux concernant le hérisson d’Algérie, on cite l'étude de (Bengougam, 

2009) ;(Mouhoub-Sayah, 2009) et (Ouarab & Doumandji, 2010). 

 

Les hérissons accueillent une grande variété de différents ectoparasites,endoparasites, 

helminthes et ils sont connus pour être très fortement infestés des ectoparasites comprenant  

les puces Archaeopsylla erinacei, Ctenocephalides canis, Ctenocephalides felis et Leptopsylla 

segnis , et les tiques Rhipicephalus sanguineus s.l., Haemaphysalis erinacei, Haemaphysalis 

parva, Ixodes hexagonus, Ixodes ricinus et Hyalomma excavatum (Skuballa et al., 

2010 ;Khaldi et al., 2012 ; Nematollahi et al., 2014 ; Goz et al., 2016 ;Leulmi et al., 2016). 

Au cours des dernières décennies, les progrès évidents  des outils  de biologie moléculaire ont 

apporté une grande aide en termes d'identification des micro-organismes infectant les 

hérissons et leurs ectoparasites (Riley & Chomel, 2005).Des recherches antérieures ont 
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démontré la présence d'Anaplasma phagocytophilum, l’agent  causal de l'anaplasmose 

granulocytaire chez les hérissons européens (Erinaceus europaeus), les hérissons à poitrine 

blanche (Erinaceus roumanicus) et leurs tiques (Skuballa et al., 2010;Silaghi et al., 

2012 ;Szekeres et al., 2019).  

En outre,  Candidatus Neoehrlichia mikurensis a été détecté chez des hérissons urbains d'E. 

romanicus à Budapest, en Hongrie, cette  bactérie émergente, non cultivée  est provisoirement 

incluse dans la famille des Anaplasmataceae, responsable d’une infection atypique sévère 

chez les humains ; et  jusqu'à présent associée uniquement aux réservoirs de rongeurs. Par 

ailleurs, l’agent de la maladie de Lyme (Borrelia burgdorferi s.l.) avait été révélé sa présence 

chez les hérissons Erinacineus roumanicus, E. Europaeus et leurs tiques (Skuballa et al., 

2007 ; Földvári et al., 2014; Szekeres et al., 2019). 

Récemment, les rickettsies du groupe de la fièvre pourprée (Rickettsia conorii, R. Massiliae, 

R. Siberica et R. Helvetica) ont été détectées chez les hérissons et leurs tiques,de plus et R. 

felis a été signalé dans des puces prélevées sur des hérissons dans différents pays (Chen et al., 

1997 ; De Sousa et al., 2006 ;  Khaldi et al., 2012 ; Marié et al., 2012 ; Szekeres et al., 2019 ; 

Greigert et al., 2020). 

Auparavant ,autres  bactéries avaient été retrouvées chez les hérissons, comme: Coxiella 

burnetii,Salmonella spp.,Mycobacterium marinum, Yersinia pestis,Yersinia pseudotuberculosi 

, Chlamydia psittaci et Leptospira spp. ; des protozoaires (Leishmania spp. , Toxoplasma 

gondii et Cryptosporidium) (Riley & Chomel, 2005 ;  Tomás-Pérez et al., 2014 ; Aouadi et al., 

2021). 

 

Cependant, le peu de recherches qui sont réalisées sur leur statut d'hôte réservoir de maladies 

zoonotiques en Algérie a rapporté la présence d'ADN et d'anticorps contre Leishmania major, 

l'agent de la leishmaniose cutanée chez A. algirus et P. aethiopicus, suggérant que ces 

hérissons pourraient être un réservoir naturel de cette zoonose en Algérie (Tomás-Pérez et al., 

2014). 

De plus, l'ADN de Rickettsia felis a été détecté chez A. erinacei et C. felis collectés d’ A. 

algirus et chez  A. erinacei de P. aethiopicus , et celui de R. massiliae et R. conorii dans Rh. 

sanguineus s.l. échantillonné sur des hérissons.Par ailleurs, Bartonella elizabethae et 

Bartonella clarridgeiae ont été signalés chez A. erinacei collectés sur des hérissons de l'Ouest 
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algérien (Oran et Mascara) (Bitam et al., 2006 ;Bitam et al., 2006 ;  Khaldi et al., 2012 ; Bitam 

et al., 2012 ;Kernif et al., 2012 ;Leulmi et al., 2016). 

L'Algérie étant une région endémique pour les rickettsioses du groupe des fièvres pourprées 

(SFG) ainsi que pour diverses autres zoonoses (Khaldi et al., 2012) (Kernif et al., 2012)., 

l'identification de réservoirs potentiels et d'arthropodes vecteurs représente donc une étape 

importante dans la prévention de ces maladies. 

Le présent travail vise à étudier la population d'ectoparasites chez les hérissons Atelerix 

algirus, puis dans un second temps étudier la présence de divers micro-organismes 

zoonotiques dans les organes de hérisson et dans leurs arthropodes hématophages associés 

dans une région du centre-Nord de l'Algérie (wilaya de Bouira), cette étude a pour finalité de 

répondre à la question clé suivante : Peut Atelerix algirus avec ses ectoparasites  jouer un rôle 

épidémiologique dans la transmission des maladies vectorielles à son environnement y 

compris l’homme en Algérie ? 

Pour tenter de répondre à cette question, le présent manuscrit est structuré en quatres 

chapitres : 

 Le chapitre I présente une synthèse bibliographique, qui est  divisée en trois parties ,la 

première est consacrée aux maladies vectorielles, où nous nous intéressons, en première 

section, au système vectoriel, ses caractéristiques et mécanismes puis en seconde section 

nous proposons une petite revue bibliographique de quelques maladies bactériennes à 

transmission vectorielles (Bartonellose, Rickettsiose, Ehrlichiose, Fièvre Q) et la 

Leptospirose, dont nous abordons leurs étiologies, épidémiologies, diagnostics et 

traitements. 

 

La deuxième partie permet d’évoquer l’entomologie médicale, dans sa première section, 

nous nous focalisons sur les tiques où leurs biologies, ecologies, leurs rôles dans la 

transmission des maladies vectorielles est détaillée.La deuxième section présente les 

puces avec la même approche des tiques, cette synthèse permet  bien de comprendre le 

rôle majeur de ces insectes suceuses du sang dans l’émergence et ré-émergence des 

maladies infectieuses. La dernière partie s’attache à la présentation de l’animal en 

question, le hérisson Algérien Atelerix algirus, elle est composée de trois grandes 

sections dont la première porte sur la biologie des hérissons,la taxonomie et leurs 
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répartitions géographiques ainsi qu’aux espèces des hérissons indigènes en Algérie, la 

deuxième section est orientée à la présentation des parasites de hérisson  (endo et 

ectoparasites). 

Enfin, la dernière section portera le rôle vectoriel des hérissons dans la transmission des 

maladies. 

 

 

 Le chapitre II présente la zone d’étude et ses caractéristiques climatiques.  

 

 Le chapitre III  est une présentation de différents matériels et techniques utilisés dans 

les deux projets dont le premier  a pour but d’investiguer l’abondance et la prévalence 

des arthropodes infestant les populations d’Atelerix algirus dans la wilaya de 

Bouira,en premier lieu nous avons collecté les ectoparasites des hérissons vivants et 

morts ,puis en second nous avons procédé à une identification morphologique initiale 

au laboratoire de l’université Akli Mouhand Oulhadj ,suivi d’une deuxième 

identification à IHU-Marseille ,dans le but de confirmer l’identification initiale nous 

avons soumis quelques échantillons de puces et tiques à une identification moléculaire 

et protéomique (MALDI-TOF/ MS),en dernier lieu nous avons exploité ces résultats  

pour calculer quelques indices parasitaires (étude statistique). 

Le deuxième projet vise à rechercher les microorganismes pathogènes dans des 

échantillons de sang, d’organes et d’ectoparasites  d’Atelerix algirus, grâce à l’aide des 

techniques de biologie moléculaire : qPCR, PCR standard (conventionnelle), une 

analyse phylogénétique des séquences obtenues.  

 Le chapitre IV présente les résultats obtenus des deux projets suivi d’une discussion  

conclusion des ces deux projets pour clôturer.   

 

Évidemment, ces quatres chapitres sont suivis par une conclusion générale qui dresse un bilan 

de nos travaux : les limites de notre étude ainsi que les perspectives envisageables. 

Enfin, un complément d’informations est fourni en annexes de la présente thèse de doctorat. 
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Système vectoriel & Maladies vectorielles 

1 Système vectoriel & Maladies vectorielles 

1.1 Définition d’une maladie vectorielle  

Une maladie vectorielle résulte de la transmission d’une infection à un homme ou un animal 

par l’intermédiaire d’un arthropode hématophage (moustique, tique, moucheron, mouche). 

Elle repose sur les interactions complexes entre un agent pathogène, un (ou des) vecteur(s) et 

un (ou des) hôte(s) au sein d’un écosystème. Une maladie vectorielle fait également intervenir 

un réservoir (populations de vertébrés ou d’invertébrés) qui assure le maintien de l’agent 

infectieux dans la nature (Pottier, 2008). 

1.2    Le système vectoriel et ses caractéristiques  

Le système vectoriel fait intervenir un vecteur dans le but de faciliter la rencontre entre un 

agent pathogène et son hôte et éviter les pertes d’agents infectieux liées au passage dans le 

milieu extérieur. 

Un nombre  de maladies émergentes du fait notamment des changements écologiques tels le 

réchauffement climatique et la modification des écosystèmes,sont des maladies à transmission 

vectorielle.En effet,ces maladies sont particulièrement sensibles aux changements écologiques 

susceptibles de modifier l'aire de répartition de certains pathogènes et/ou vecteurs et de 

favoriser la propagation de la maladie (Tran et al., 2005) . 

1.3 Les mécanismes de la transmission  d’une maladie vectorielle  

Trois acteurs nécessaires au cycle de transmission vectorielle : l’hôte, le vecteur et le 

pathogène (Cochet & Moussion, 2013). 

Les mécanismes de la transmission vectorielle se déroulent en trois phases successives : la 

contamination du vecteur au cours d’un repas sanguin, le développement de l’agent pathogène 

dans l’organisme du vecteur et la transmission à un hôte vertébré réceptif (Rodhain, 1999) . 

1.3.1   Contamination du vecteur  

 Le vecteur acquiert un agent pathogène (virus, bactérie, protozoaire ou helminthe), lors d’un 

repas de sang sur un hôte parasité. 

1.3.2 Le développement et la transmission  de l’agent pathogène  

Différents scénarios  peuvent être envisagés en fonction du mode de transmission : 
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 le pathogène ne subit aucune transformation dans le vecteur. Le vecteur joue donc le rôle 

d’une seringue. A l’occasion d’un repas de sang interrompu sur un hôte infecté, ses pièces 

buccales se contaminent et vont infecter un hôte sain lors du prochain repas de sang de ce 

vecteur. C’est la transmission mécanique comme les taons pour la transmission aux bovins 

de la besnoitiose en France, mais aussi du trypanosome T. vivax en  Guyane. 

 le pathogène réalise un cycle de transformation dans l’organisme du vecteur. Il devient 

ensuite infectant et sera transmis à un hôte au cours du prochain repas sanguin du vecteur. 

Le délai entre la contamination du vecteur et le moment où l’agent est infectant est appelé 

incubation extrinsèque, ce mode appelé la transmission biologique, il est observé pour le 

paludisme avec son vecteur l’anophèle. 

 le vecteur transmet l’agent pathogène à un hôte sain. La transmission vectorielle se fait par 

la salive, les déjections, ou par régurgitation. L’hôte devient infecté puis infectant. Un 

vecteur sain pourra se contaminer sur cet hôte et recommencer un cycle de transmission. 

C’est la transmission à un hôte vertébré. 

 

Maladies zoonotiques à transmission vectorielle sont souvent maintenues dans des cycles de 

transmission complexes impliquant de multiples hôtes vertébrés et de leurs vecteurs 

arthropodes. Par conséquent, le risque de maladie est intrinsèquement lié à l'écologie des 

hôtes vertébrés, les agents pathogènes et de leurs vecteurs (Salkeld et al., 2010). 

 Hôtes vertébrés peuvent avoir divers rôles dans les cycles de transmission de l'agent 

pathogène, allant de porteurs asymptomatiques aux hôtes réservoirs, hôtes amplificateurs, des 

hôtes d'entraînement, et les animaux qui soutiennent les populations de vecteurs sans 

contribuer directement à la propagation des maladies (Fenton & Pedersen, 2005). 

1.3.3 Quelques maladies  à transmission vectorielles 

1.3.3.1 La  Bartonellose  

La bartonellose est un amas de conditions cliniques affectant l’être humain et une variété des 

animaux, un grand nombre d’infections de Bartonella sont des zoonoses. Les manifestations 

zoonotiques les plus couramment reportées  des infections sont la maladie des griffes de chat, 

l’angiomatose bacillaire, l’endocardite et la neurorétinite (Guptill, 2010).La première 

description de la bactérie par le médecin péruvien Alberto Barton était en 1909, il s’agit de 

l’espèce Bartonella bacilliformis. 
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Le genre Bartonella ne comportait qu’une seule espèce jusqu’au 1993, puis leur nombre a 

augmenté du fait de la découverte de nouvelles espèces et d’une reclassification de bactéries 

incluses jusqu’alors dans d’autres genres ( Breitschwerdt & Kordick, 2000). 

Le genre Bartonella appartient à la famille des Bartonellaceae issue du groupe des 

Rhizobiaceae appartenant à la sous-division alpha des Protéobactéries ; voisines des 

rickettsies et brucelles ; il contient  plus de 30 espèces qui ont été décrites jusqu'à présent. En 

fait, après la mise en œuvre des outils moléculaires plus efficaces pour la détection, le nombre 

de nouvelles espèces augmente  rapidement (Gil et al., 2010). 

Les bactéries de la  famille Bartonellaceae sont Gram négatives et non acido-alcoolo- 

résistantes. Elles sont polymorphes : elles peuvent apparaître sous forme de coques, de 

bâtonnets ou en anneau et sont souvent filamenteuses. Les bartonelles sont de petites tailles 

qui ne dépassent pas 3 μm de longueur (Brenner et al., 1993).Les bacilles de B. henselae 

mesurent de 0.3 à 0.6 sur 0.3 à 1 μm  et ceux de B. bacilliformis de 0.2 à 0.5 sur 1 à 2 μm 

(Fig.1). 

 

Figure 1.Photo de bartonelle espèce Bartonella quintana (Image, Photo Bartonella Quintana, Infectieux et 

Parasitologie - Vulgaris Médical, n.d.) 

Ce sont des bactéries  aérobiques de Gram négatives, oxydase, catalase, nitrate-réductase, 

indole et uréase négatives, de forme bacillaire ; elles sont principalement hémotropes, des 

parasites intracellulaires facultatifs associés avec des érythrocytes et les cellules endothéliales 

de mammifères (Dehio, 2001 ; Birtles, 2005).  

Leur culture sont difficile, car elles poussent lentement, entre 10 jours et 6 semaines et cela 

dans des conditions inhabituelles (Del Prete et al., 2000) .  

La taille du génome des bartonelles est relativement petite : 1700 à 2174 kilobases. Son 

contenu en guanine et cytosine (GC%) est faible : 38.5 à 41 mol %, le génome de B. henselae 
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de 1,9 MB, se présente sous forme d’un ADN circulaire contenant 1665 gènes et 124 

pseudogènes. Son G+C % est de 38 (Li et al., 2007). 

Les bartonelles ont déjà été retrouvées sur quatre continents : L’Europe, L’Amérique du Nord  

et l’Amérique du Sud, L’Afrique et  L’Asie  (Chomel  et al., 1999 ; Bermond  et al., 

2000;Staggemeier et al., 2010).La distribution géographique des bartonelles varie 

considérablement selon les espèces.  

Les points communs qui relient les Bartonella spp. sont d’une part leur hémotropisme  chez 

les mammifères qui leur  servent de réservoir et d’autre part le fait qu’elles soient transmises 

par les arthropodes suceurs de sang. La transmission s’effectue lors du repas sanguin par 

inoculation lors de la piqûre ou morsure, mais aussi par l’intermédiaire des déjections et des 

lésions de grattage avec un phénomène d’amplification bactérienne réalisée dans le tube 

digestif de l’arthropode (Gandois, 2013). 

De nombreuses espèces de Bartonella semblent être bien adaptées à la survie prolongée chez 

les hôtes réservoirs mammifères. Une bactériémie prolongée chez les hôtes réservoirs 

cliniquement normaux est considérée commune (Jacomo et al., 2002 ;Chomel et al., 2003). 

Les chats semblent être le principal réservoir mammifère pour les espèces zoonotiques 

importants, B. henselae, et aussi pour B. clarridgeiae et éventuellement B. koehlerae (B. 

Chomel et al., 2004). Les coyotes et les chiens peuvent être des réservoirs mammifères pour 

B. vinsonii subsp. Berkhoffii et des chiens et des renards pour candidatus B. rochalimae (Henn 

et al., 2009; Chomel et al., 2003).D'autres exemples d'hôtes réservoirs comprennent les 

bovins, qui semblent être le réservoir mammifère pour B. bovis, les écureuils terrestres de 

Californie  pour candidatus B. washoensis, et les êtres humains pour B. quintana et B. 

bacilliformis (Bermond et al., 2000;Kosoy et al., 2003). 

Plusieurs arthropodes ont été impliqués dans la transmission de bartonelles tels que les poux 

de corps humains, les puces de chat, les mites d’oreille du campagnol, les phlébotomes encore 

les tiques (Breitschwerdt et al., 2001). 

Les bartonelloses humaines sont un groupe de maladies avec un spectre clinique qui  

augmente rapidement. Les manifestations bien connues comme  la maladie de Carrion (B. 

bacilliformis), la fièvre des tranchées (B. quintana), maladie des griffes du chat (Bartonella 

henselae), et l’angiomatose bacillaire sont des exemples de d’infection au Bartonella spp 

(Velho et al., 2003). Parallèlement à ces maladies, la bactériémie récurrente, l’endocardite, 

l'érythème polymorphe, l’angiomatose bacillaire, la péliose hépatique, et d'autres syndromes 

ont été rapportés avoir été causés par des bactéries de ce genre (Edouard & Raoult, 2010).  
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En raison du manque de la sensibilité des techniques microbiologiques classiques, la 

bartonellose est généralement diagnostiquée par PCR amplification des séquences d'ADN 

spécifiques à l'organisme et / ou par des tests sérologiques (Breitschwerdt, 2014). 

Le développement récent d'une approche d'isolement plus sensible en utilisant  culture de 

cellule d'insecte à base de milieu  de croissance  suivie d'une amplification PCR et séquençage 

de l'ADN a grandement facilité la détection moléculaire et l’isolement  réussi de Bartonella 

spp.  depuis le sang d'animaux malades ou  sains , y compris les chats, les chiens, les dauphins 

et les humains (Duncan et al., 2007;Lynch et al., 2011). 

La  sérologie du bartonelle manque de sensibilité et ne peut être utilisée pour impliquer une 

exposition antérieure  à Bartonella spp., Même lorsque le sérum des patients de la MGC, qui 

est causé par B. henselae, est utilisé dans divers laboratoires de diagnostic pour le dépistage 

des anticorps par immunofluorescence, les sensibilités de test allaient 14-100%(Tsuruoka et 

al., 2012). 

Les Bartonella ont une sensibilité in vitro à de nombreux antibiotiques dont les aminosides, 

les tétracyclines, la rifampicine, les fluoroquinolones et le cotrimoxazole (Ives et al., 1997). 

Dans l'étude de Kordick et al., (1997), divers antibiotiques, dont la doxycycline et 

l'amoxicilline, semblaient efficaces pour réduire le nombre de bactéries dans le sang ;en outre 

la gentamicine en association avec la doxycycline est considérée comme la meilleure stratégie  

thérapeutique pour l'endocardite, et l'érythromycine est l'antibiothérapie de première intention 

pour le traitement des lésions angioprolifératives.La rifampicine ou la streptomycine peuvent 

être utilisées pour traiter la verruga peruana (Pathogenicity and Treatment of Bartonella 

Infections, 2014). 

Cependant Rolain et al., (2004), suggèrent que  le traitement des infections à Bartonella doit 

être adapté à chaque situation clinique, à l'espèce de Bartonella infectante et à la forme aiguë 

ou chronique de la maladie : selon ces scientifiques, Il est important que lorsque les infections 

à Bartonella les plus graves sont reconnues, diagnostiquées et traitées en temps opportun, 

l'issue soit généralement favorable. 

1.3.3.2 La Rickettsiose  

Les rickettsioses représentent des maladies infectieuses causées par des rickettsies. Elles sont 

associées aux arthropodes (essentiellement les tiques, mais aussi les poux, les puces, les 

coccinelles et  les  acariens). Ceux-ci  sont  vecteurs  et/ou  réservoirs  et/ou sièges  de  
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multiplication  dans le cycle bactérien (Parola & Raoult, 2001).La première description évoquant 

le typhus des broussailles (Scrub typhus) date du IIIe siècle en Chine. 

La taxonomie des rickettsies a été modifiée par le développement des techniques de biologie 

moléculaire, en 1989, il a été montré que le genre Rickettsia appartient la classe alpha des 

protéobactéries (Weisburg et al.,1989),et à l'ordre des Rickettsiales qui a été  historiquement 

divisé en 3 familles : les Rickettsiaceae, les Bartonellaceae et les Anaplasmaceae ;et  à la 

famille des Rickettsiaceae (Renvoisé & Raoult, 2009). 

 

Les rickettsies sont des bactéries intracellulaires strictes de 0,3–0,5×0,8–2 m2 (Fig.2). Elles 

ne sont pas colorées par la coloration de Gram. Pour les mettre en évidence en microscopie 

optique, il faut avoir recours à la coloration de Gimenez utilisant la fuchsine basique et la 

coloration de Giemsa (Ngwamidiba et al., 2006). 

La multiplication des rickettsies se fait par scissiparité,uniquement en situation intracellulaire. 

Leur température optimale de croissance est de 32 °C pour les rickettsies du groupe 

boutonneux, 35 °C pour le groupe typhus et O. tsutsugamushi. Le génome des rickettsies est 

constitué d’un chromosome circulaire (Hansmann, 2009). 

 

 

Figure 2.Photo de Rickettsia conorii subsp. conorii à l’intérieur d’une cellule endothéliale humaine. Coloration 

de Gimenez. (Renvoisé & Raoult, 2009) 

Les rickettsioses sont présentes dans de nombreuses régions du monde et dans les cinq 

continents (Parola et al., 2013), leur présence est en fonction de la présence de leur vecteur et 

de la répartition des réservoirs. 

http://www.revmed.ch/rms/2012/RMS-340/Rickettsioses-d-importation#rbe
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L’incidence saisonnière  des rickettsioses dépend du cycle de développement de l’arthropode. 

L’augmentation de l’incidence mondiale observée ces dernières années présente plusieurs 

explications.Hormis une augmentation de l’intérêt, il existe très probablement une 

augmentation des contacts vecteurs-humains. 

Comme pour les autres maladies vectorielles, la transmission de la bactérie au vecteur peut se 

faire par plusieurs mécanismes qui sont l’infection du vecteur lors d’un repas de sang sur un 

hôte infecté, la transmission transovarienne ou la transmission trans-stadiale [transfert de la 

bactérie de stade en stade de développement du vecteur, de larves à nymphes et de nymphes à 

adultes] (Parola et al., 2005). 

Dans la plupart des cas, le réservoir est représenté soit par l’homme pour R. prowasekii à 

l’origine du typhus, soit par des mammifères comme le chien dans la fièvre boutonneuse 

méditerranéenne. Dans certains cas, les arthropodes vecteurs peuvent aussi constituer le 

réservoir, ou jouer un rôle d’amplificateur du cycle bactérien tel que les tiques et les puces 

(Hansmann, 2009). 

Les rickettsioses sont reconnues comme importantes infections émergentes à  transmission 

vectorielle chez les humains,elles sont transmises par les différents types d'arthropodes, les 

tiques, les puces, les poux et les acariens (Bitam, 2012). 

Les rickettsioses partagent des manifestations cliniques communes telles que la fièvre, le 

malaise, l’exanthème, présence et absence d’une escarrification  et une lymphoadénopathie. 

Les scientifiques ont distingué deux groupes au sein du genre des Rickettsia, dont la 

différence était basée initialement sur les manifestations cliniques, Le groupe « typhus » qui 

comporte Rickettsia prowasekii, agent du typhus exanthématique, Rickettsia typhi à l’origine 

du typhus murin et Rickettsia canada. Ces rickettsioses provoquent des fièvres éruptives, plus 

ou moins sévères. 

Le groupe des fièvres boutonneuses qui  comporte de nombreuses espèces de rickettsies, dont 

les mieux connues sont Rickettsia rickettsii, agent de la fièvre pourprée des montagnes 

rocheuses, Rickettsia conorii, agent de la fièvre boutonneuse méditerranéenne, Rickettsia 

africae à l’origine de la fièvre boutonneuse africaine, ou encore Rickettsia australis, agent de 

la fièvre du Queensland. Ce groupe est caractérisé cliniquement par l’association fréquente, 

mais non obligatoire, d’une fièvre éruptive à une plaie correspondant à la trace de 

l’inoculation de la rickettsie par l’arthropode vecteur, souvent une tique (Hansmann, 2009), et 

le groupe Orientia comprend des rickettsies proches de la bactérie Orientia tsutsugamushi.  



Chapitre I Synthèse  bibliographique   

 

  Page       
12 

 
  

Le diagnostic des rickettsioses est souvent confirmé par la sérologie qui reste le moyen le plus 

accessible au laboratoire de routine, la technique de la micro-immunofluorescence (MIF) 

constitue la méthode de référence pour le sérodiagnostic des rickettsioses. Il s’agit d’une 

méthode sensible et spécifique. (Eremeeva et al., 1994;Brouqui et al., 2004). 

La PCR est une méthode sensible et spécifique pour la détection et  des rickettsies. Différents 

types de prélèvements peuvent être utilisés tels que les biopsies cutanées au niveau de 

l’escarre ou de l’éruption cutanée, les prélèvements de sang total ou même les tiques ou les 

puces. Ce sont les PCR faites sur les biopsies cutanées qui sont les plus sensibles. Différents 

gènes peuvent être ciblés:ompA, ompB, gltA, sca1, sca4 et 17kDa (Roux et al., 

1997;Ngwamidiba et al., 2006). 

Devant une suspicion de rickettsiose,il faut traiter empiriquement,sans attendre la 

confirmation diagnostique. À l’inverse, une piqûre de tique asymptomatique ne doit pas 

s’accompagner d’un traitement empirique systématique. La doxycycline (200 mg/j) est 

l’antibiothérapie de référence des rickettsioses transmises par les tiques pour les adultes, 

comme pour les enfants (Chapman et al., 2006 ;Renvoisé & Raoult, 2009). 

Il a été démontré que les rickettsies du groupe boutonneux sont sensibles à la doxycycline, 

chloramphénicol,rifampicine,télithromycine et quinolones,et sont résistantes aux 

bêtalactamines, cotrimoxazole, érythromycine et aux aminosides. Les rickettsies du groupe 

des typhus ont le même profil de sensibilité sauf qu’elles sont sensibles à l’érythromycine 

(Rolain et al., 2004 ;Whitman et al., 2007). 

1.3.3.3 L’ehrlichiose  

L’ehrlichiose est une  infection transmise  par des tiques responsables de fièvre, de frissons, 

de douleurs musculaires, de maux de tête et d’une sensation générale de malaise ( Petri, 

2020). 

Elle est causée par des bactéries (Ehrlichia spp.) Gram-négatives intracellulaires obligatoires 

appartenant à l'ordre des rickettsiales, la famille des Anaplasmataceae , elles sont des agents 

pathogènes des cellules eucaryotes. Elles ont évolué pour survivre et se répliquer dans un 

large éventail de tiques et d'hôtes mammifères, y compris les humains ( Dunning et al., 2006). 

Décrites pour la première fois chez l'homme en 1964 au japon, les bactéries du genre 

Ehrlichia ont été découvertes en 1935 par Donatien et Lestoquard en Algérie dans le sang d’un 
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chien infesté par des tiques du type Rhipicephalus sanguineus  à l’institut pasteur d’Alger, et fut 

baptisées rickettsia canis (Brouqui, 1998). 

Elles sont non mobiles et mesurent entre 0,2  et 2 μm de diamètre. Elles se localisent  et se 

multiplient dans des vacuoles intracytoplasmiques. Elles forment ainsi des agrégats bactériens 

nommés morula (« mûre »  en latin) appelé Ehrlichiae, visibles en microscopie optique par les 

colorations Diff Quick®, Wright ou Giemsa sous la forme d’inclusion arrondie de  1 à 7 μm 

de diamètre prenant une teinte pourpre violine (fig.3) (Dahmani et al., 2018). 

.  

Figure 3.Ehricichia.spp.  Morula (flèche) dans un leucocyte neutrophile et des érythrocytes  dans le frottis de 

sang. ( Albay et al., 2016) 

Ces bactéries de la famille sont transmises par piqûre de tiques dures. Ainsi, l’épidémiologie 

des maladies qui en découlent  est  intimement liée à la bioécologie de ces tiques vectrices. 

Les tiques vectrices d’Ehrlichia chaffeensis, d’E. ewingii et d’E. ruminantium sont 

principalement  du genre Amblyomma, mais aussi  Ixodes ricinus et Hyalomomma detritum ( 

Parola et al., 2003 ;Sarih et al., 2005). 

Ces arthropodes hématophages de la classe Arachnida sont de distribution quasi universelle et 

parasitent toutes les classes de vertébrés. L’homme n’est lui qu’un hôte accidentel, qui peut 

lors de la piqûre être contaminé par les bactéries qui circulent habituellement entre tiques et 

populations animales, les réservoirs d’Ehrlichia spp. sont des mammifères sur lesquels se 

nourrissent les tiques vue l’absence de transmission transovarienne dans ces tiques vectrices 

(Dahmani et al., 2018). 
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La répartition géographique est spécifique à chaque ehrlichiose et étroitement dépendante de 

la répartition du vecteur intervenant dans le cycle infectieux. De même, leur prédominance au 

printemps et en été, est liée à l’activité saisonnière des tiques. 

L'Ehrlichiose monocytaire canine (CME) est une maladie transmise à la tique qui peut causer 

la mort chez les chiens et les chats par l'Ehrlichia Canis, E.chaffeensis, est l'agent de 

l'ehrlichiose monocytaire humaine (HME), peut également provoquer des maladies chez 

plusieurs autres vertébrés, y compris les chiens et les cerfs. Ehrlichiose granulocytique à 

Ehrlichia ewingii, il existe aussi une nouvelle espèce proche d’Ehrlichia canis semble être  

l’agent responsable d’une ehrlichiose humaine au Venezuela  (EHV)(Perez et al., 1996). 

La recherche de morulae sur frottis sanguin est très peu rentable en raison de la faible quantité 

des monocytes circulants. La recherche d’anticorps contre ces bactéries dans le sang peut être 

utile, mais ce type de tests ne peut généralement pas détecter les anticorps pendant plusieurs 

semaines après le début de la maladie. Le test le plus sensible reste la  PCR , cherchant le 

gène codant l’ARNr 16S reste le plus utilisé ( Petri, 2020). 

Ehrlichia chaffeensis est sensible à  la doxycycline et à la rifampicine, elle est résistante aux 

fluoroquinolones. Elle  est également résistante aux β-lactamines, cotrimoxazole, macrolides 

et télithromycine, ainsi qu’aux phénicolés (thiamphénicol, chloramphénicol) (Dahmani et al., 

2018). 

1.3.3.4 Wolbachia spp. 

Les endosymbiontes de Wolbachia englobent un grand groupe de bactéries intracellulaires 

d'importance biomédicale et vétérinaire, étroitement liées à Anaplasma, Ehrlichia et 

Rickettsia, elles sont découvertes par le microbiologiste américain Marshall Hertig et 

nommées selon son collègue et collaborateur Simeon Burt Wolbach en 1924, chez les ovaires 

des moustiques Culex pipiens (Hertig & Wolbach, 1924). 

Ce genre de membres à Gram négatif des Alphaprotéobactéries n'infecte pas les vertébrés 

mais se limite plutôt aux espèces d'ecdysozoaires, y compris les arthropodes terrestres et une 

famille de nématodes filaires parasites, les Onchocercidae (Landmann, 2019). 

Les différentes souches de Wolbachia  spp. ont été classées dans des lignées phylogénétiques 

majeures  appelées supergroupes ou clades. Des études phylogénétiques récentes mettent ainsi 

en évidence la présence de 21 génogroupes (de A à Q) au sein du genre Wolbachia. Les 

clades A, B, E, G, H, I, K, M, N, O, P et Q ne contaminent que les arthropodes. Les  clades C, 
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D, J infectent les filaires. Le clade L identifié dans un nématode parasite la plante Radopholus 

similis (Tylenchidae), et enfin, le clade F infecte à la fois les arthropodes et les filaires 

(Dahmani et al., 2018). 

Wolbachia spp. fait parti de la famille des Anaplasmataceae, elle partage les mêmes 

caractères morphologiques avec les autres membres de la famille tels que :Ehrlichia, 

Anapasma,.,elle est Gram négatif ,non mobile ;cette bactérie de petite taille (0,5 à1 µm) peut 

se transmettre verticalement grâce à sa capacité d’induire une série de distorsions de la 

reproduction chez leurs hôtes pour augmenter le succès de reproduction des femelles 

infectées, améliorant ainsi la transmission maternelle de Wolbachia (fig.4) (Werren et al., 

2008). 

 

Figure 4.Micrographie électronique à transmission de Wolbachia dans une cellule d'insecte (O’Neill, 2004) 

Il a été démontré que Wolbachia peut effectuer aussi un transfert horizontal naturel entre des 

insectes phylogénétiquement distantes , qui consiste à transmettre du microorganisme  de 

certain hôte à leurs parasites comme le cas de Drosophilia simulans et son parasite 

Leptopilima boulardi  (Heath et al., 1999). 

Les bactéries du genre Wolbachia ne sont pas directement responsables de pathologie chez les 

mammifères, l’infection des arthropodes par cette bactérie induit des altérations des  

fonctions reproductrices. Le succès  de wolbachia est attribué à une transmission maternelle 

efficace et à des manipulations de la reproduction de l'hôte qui favorisent les femelles 

infectées, telles que l'incompatibilité cytoplasmique sperme-œuf (Serbus et al., 2008).  

Des phénomènes similaires ont été mis en évidence chez des crustacés terrestres chez lesquels 

Wolbachia est responsable d’incompatibilité cytoplasmique, de parthénogenèse (produire une 

femelle à partir d’un œuf non fécondé) et de féminisation de crustacés génétiquement 
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mâles.De plus, la capacité des mâles à muer est réduite .Des bactéries du genre Wolbachia 

infectent également des espèces de filaires de la famille des Onchocercidae . Celles-ci sont 

des nématodes parasitant les mammifères et transmis par piqûre de  moustique, dont certains 

sont des Culex eux-mêmes infectés par Wolbachia. Au sein des espèces filariennes infectées. 

Le taux d’infection est de 100 % puisque filaire et bactérie entretiennent une relation 

symbiotique. Wolbachia joue en effet un rôle  dans la fertilité et l’embryogenèse des filaires, 

la maturation des larves en adulte, la longévité des filaires adultes  ou encore la protection du 

nématode infecté contre le système immunitaire du mammifère parasité. Ces caractéristiques 

sont à l’origine  du concept de traitement des filarioses lymphatiques humaines à Wuchereria 

bancrofti mais également des filarioses vétérinaires par un antibiotique actif sur les rickettsies, 

la tétracycline, visant à éradiquer Wolbachia des filaires, et donc les filaires de l’hôte 

(Dahmani et al., 2018). 

1.3.3.5  Fièvre Q 

La fièvre Q est une zoonose causée par la bactérie intracellulaire Coxiella burnetii. Bien qu'il 

ait une gamme d'hôtes large et diversifiée, chez les animaux, cet organisme est principalement 

connu comme une cause des pertes de reproduction chez les ruminants domestiques. 

En 1937, Edward Holbrook Derrick a proposé le nom Query fever (fièvre Q) pour décrire les 

maladies fébriles chez les travailleurs des abattoirs de Brisbane, Queensland, Australie 

(Maurin & Raoult, 1999). 

Ce petit coccobacille est un pathogène intracellulaire obligatoire de la famille des 

Coxiellaceae, ordre Legionellales et subdivision gamma des Proteobacteria (fig.5).  Selon 

Sandoz et al ( 2016), cette bactérie  peut se présenter par deux formes  correspondant à un 

cycle biphasique: La variante à grandes cellules (LCV :large cell variant) qui est la forme à 

réplication exponentielle ,la  forme stationnaire sans réplication est la variante à petites 

cellules (SCV : small cell variant). 

C. burnetii était considéré comme le seul membre du genre Coxiella. Cependant, plusieurs 

espèces candidates ont maintenant été reconnues chez les reptiles (C. cheraxi), les oiseaux (C. 

avium) et les humains (C. massiliensis). Les bactéries de type Coxiella sont également 

courantes chez les tiques, et l'un de ces organismes a  été trouvé chez le cheval (Spickler, 

2007). 
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Figure 5.Coxiella burnetii. Micrographie électronique à transmission montrant une paroi cellulaire de type Gram 

négatif. Grossissement d'origine, x75 000.(Fournier et al., 1998) 

La fièvre Q est observée chez les travailleurs qui sont professionnellement en contact étroit 

avec des animaux d'élevage (qui sont souvent asymptomatiques) ou leurs produits. La 

transmission se fait habituellement par inhalation d'aérosols infectés qui peuvent voyager sur 

de longues distances, affectant les personnes vivant sous le vent d'une ferme de moutons ou 

de chèvres infectée (Medkour et al., 2020), la maladie peut également être contractée par 

l'ingestion de lait cru infectieux (Petri, 2020). 

Cette maladie est trouvée  dans le monde entier, mais les caractéristiques épidémiologiques de 

cette maladie varient selon la zone géographique considérée, y compris les régions où elle est 

endémique ou hyper endémique, et la survenue de grandes  épidémies (Carole Eldin et al., 

2017). 

Coxiella burnetii peut infecter un large éventail d'hôtes vertébrés et invertébrés, parmi les 

mammifères, les bovins, les moutons et les chèvres sont le réservoir le plus fréquent menant à 

la transmission humaine. Cependant, la faune peut aussi constituer un réservoir. Elle peut être 

transmise par les tiques et éventuellement par d'autres arthropodes. 

La maladie se présente par deux formes : aigue et chronique, la maladie aigue  déclenche une 

infection fébrile qui touche souvent le système respiratoire. Elle provoque un risque accru de 

fausse couche spontanée et d’accouchement prématuré chez les femmes enceintes, en 

revanche, elle se manifeste par une endocardite ou une hépatite ; une ostéomyélite peut 

survenir  dans la forme chronique (Petri, 2020). 

Les laboratoires de diagnostic utilisent généralement la PCR pour détecter C. burnetii dans les 

sécrétions, les excrétions et les tissus mais  aussi  utilisent des tests sérologiques comprenant 
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l'immunofluorescence indirecte (IFA), les ELISA, la microagglutination et la fixation du 

complément (Spickler, 2007). 

Différents antibiotiques sont prescrits en fonction de la gravité de l'infection. Les patients 

atteints de fièvre Q aiguë peuvent récupérer sans traitement ou avec un antibiotique tel que la 

doxycycline. Les patients atteints de fièvre Q chronique nécessitent généralement plusieurs 

mois de traitement avec une combinaison d'antibiotiques comme la doxycycline et 

l'hydroxychloroquine ou la chloroquine (Carole Eldin et al., 2017). 

1.3.3.6 Leptospirose 

La leptospirose est une maladie anthropozoonose négligée de distribution mondiale, 

contagieuse affectant les animaux et les humains et causée par la bactérie spirochète « 

Leptospira » (Koko et al., 2001 ; Goarant, 2016). 

Les leptospires sont des bactéries minces, flexibles et filamenteuses. Elles mesurent entre 0,1 

et  0,2μm de large et entre 6 et 12μm de long. Enfin, ces germes présentent deux extrémités 

crochetées (fig.6),la classification est basée sur des critères de pathogénicité et de 

reconnaissance antigénique.Ces deux paramètres permettent de distinguer une espèce 

pathogène, agent de la leptospirose chez l'homme et l'animal (L.interrogans) une espèce 

commensale (L.biflexa), retrouvée dans l'environnement ( Levett, 2001). 

 

  

Figure 6.Une image de microscopie électronique à balayage de Leptospira interrogans (Koens & Lauga, 2014) 

Leptospira interrogans au sens large comprend tous les Leptospires pathogènes et ainsi 

subdivisé en 64 génomoespèces ; plus de 300 sérovars (Philip et al., 2020;Guglielmini et al., 
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2019 ;Coudert et al., 2007). Un sérogroupe est défini comme l'ensemble des souches portant 

des épitopes communs sur la membrane externe, induisant la production d'anticorps 

agglutinants. Ces anticorps agglutinants sont à la base du dépistage sérologique de l'infection. 

Les mammifères sont les hôtes habituels de la maladie. Les rongeurs constituent dans la 

grande majorité des pays du monde le réservoir principal, bien que de nombreux autres 

animaux, domestiques ou sauvages, puissent être impliqués comme les chiens, les bovins, les 

porcs, les sangliers, les hérissons  et les musaraignes. Cependant, l’homme représente pour 

ces bactéries un hôte accidentel  (Abadia & Picu, 2005 ; Coudert et al., 2007).  

 Les réservoirs de la leptospirose sont surtout les rongeurs sauvages, un grand nombre 

d'animaux pourraient être une source d'infection par leptospira ( Levett, 2001;Haraji et al., 

2011) .  

Le polymorphisme des symptômes et la variété des organes atteints rendent le diagnostic 

clinique de leptospirose très difficile (Laurent et al., 2004). Les cas épidémiologiques les plus 

fréquemment rapportés sont des formes aiguës, subaiguës et chroniques. Les humains peuvent 

être infectés par voie directe ou indirecte (Bharti et al., 2003). 

Selon Levett (2001),les leptospires peuvent être visualisés dans le matériel clinique par le 

microscope à fond noir ou par immunofluorescence ou par un  microscope photonique après 

une coloration appropriée.  

L’examen sérologique regroupe les tests de : Macro-Agglutination (TR), Micro-Agglutination 

(MAT), Enzyme-Linked Immunosorbent Assay (ELISA),  et le test unitaire à lecture visuelle 

sur bandelette ; la recherche du génome de Leptospira par amplification génomique en chaîne 

PCR est une technique qui permet de poser avec certitude un diagnostic plus rapidement et 

plus précocement (dans les dix premiers jours), sans pouvoir préciser le sérovar. Elle est 

réalisable sur tous les milieux biologiques (82,1 % de sensibilité et 100% de spécificité 

(Merien et al., 2005). 

La streptomycine a montré la meilleure action bactéricide contre les leptospires et qu'elle était 

l'antibiotique anti-leptospire le plus efficace. La gentamicine, la tobramycine et l'isépamicine 

sont également efficaces comme alternatives à la streptomycine.  

 

Bien que les pénicillines,  les tétracyclines et les macrolides soient également efficaces pour le 

traitement de la leptospirose,le traitement nécessite une hospitalisation avec une 

antibiothérapie pour les malades diagnostiqués précocement avant le stade hémorragique, la 
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convalescence est longue  mais généralement sans séquelles (Kobayashi, 2001;Griffith et al., 

2006). 

Généralités sur les arthropodes d’intérêt médical et vétérinaire  

(Tiques & Puces) 

L’entomologie médicale est  la discipline qui s’intéresse à l’étude des arthropodes vecteurs 

d’agents pathogènes responsables de maladies humaines, ces vecteurs  sont hématophages et 

assurent la transmission biologique active d’un agent pathogène (virus, bactérie, parasite) 

d’un vertébré à un autre vertébré. En fait la majorité des arthropodes d’importance médicale et 

vétérinaire appartiennent à la classe des insectes (comme les moustiques) et des arachnides 

(comme les tiques) (Mathison & Pritt, 2014 ; Laroche et al., 2015). 

2 Les arthropodes d’intérêt médical et vétérinaire (tiques & puces) 

2.1  Tiques  

Les tiques sont considérées comme le deuxième plus important vecteur d’agents pathogènes 

humains au monde, juste après les moustiques  (Heyman et al., 2014), elles sont divisées en 

deux groupes : les argasides, ou tiques molles, et les ixodides, ou tiques dures. A la différence 

de la très grande majorité des insectes hématophages, les tiques sont parasites à tous les stades 

de leur développement, d'où de multiples occasions de contracter, puis de transmettre des 

germes pathogènes.Leurs préférences trophiques varient souvent d'un stade de développement 

à l'autre, d'où une dispersion des germes (virus, bactéries, protozoaires, ...) qui s'effectue à une 

très large échelle, aux dépens de tous les groupes de vertébrés terrestres (Infect et al., 1998). 

2.1.1  Position systématique  

La position systématique des tiques qui est retenue ici est celle proposée par (Camicas & 

Morel, 1977):  

 Embranchement: Arthropoda (Siebold et Staninus, 1845), 

 Sous-embranchement: Chélicerata (Heymons, 1901), 

 Classe: Arachni. (Lamarck, 1801), 

 Sous-classe: Acarida. (Van der Hammen, 1961), 

 Super-ordre:  Anactinotrichoida. (Van der Hammen, 1968), 
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 Ordre: Ixodida. (Van der Hammen). 

Selon la classification adoptée par (Pérez-Eid, 2007), les tiques constituent l’ordre des 

Ixodida, est  subdivisé en trois sous-ordre, quatre familles, 31 genres, 66 groupes, 12 sous 

groupes, et 869 espèces ou sous espèces. 

Les trois familles de tiques  sont : les Ixodidae ou tiques dures (694 espèces), les Argasidae ou 

tiques molles (177 espèces) et les Nuttalliellidae (1 seule espèce) (Hoogstraal & Aeschlimann, 

1982) . 

 La classification des tiques fait toujours l’objet de discussions parmi les écoles de 

systématique, mais  Camicas et al (1998) ont publié une synthèse des différents noms et 

synonymes utilisés dans la littérature avec 869 espèces ou sous-espèces répertoriées au 1ᵉʳ 

janvier 1996. Cette publication constitue la référence majeure francophone en taxonomie ( 

Camicas et al., 1998 ; Socolovschi et al., 2008). Il existe 223 espèces de tiques en Afrique 

dont 180 sont des tiques dures et 43 des tiques molles. 

2.1.2  Caractéristiques morphologiques des tiques  

Le corps des tiques est divisé en deux parties  (fig.7) (Pérez-Eid, 2007) : 

 Le capitulum : formant la partie antérieure du corps, il est constitué d’une base, d’un 

rostre (organe perforateur) lui-même composé d’une paire de pédipalpes symétriques 

porteurs de nombreuses soies (organe sensoriel), d’un hypostome dentelé (organe 

d’encrage et d’alimentation) situé en position ventrale et de deux chélicères dorsales 

(organe de perforation). 

 L’idiostome : formant la partie postérieure du corps, il comporte des parties 

tégumentaires souples d’aspect lisse et des parties sclérifiées à l’origine de la 

dénomination  de « tiques dures ». 

Les tiques dures sont dites les « géants » des acariens car leur taille oscille entre 1.5 à 15 mm 

lorsqu'il s'agit de femelles adultes gorgées. 

 

Figure 7. Morphologie générale d'une tique dure femelle : face dorsale (C) (Pérez-Eid, 2007) 
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Les tiques dures (Ixodidae) possèdent une caractéristique commune : la présence d’une plaque 

dorsale sclérifiée, le scutum. Celui-ci recouvre presque la totalité du corps du mâle alors que 

chez les larves, les nymphes et les femelles, il est réduit à la partie antérieure (fig.8) 

(Lommano, 2012). 

 

Figure 8.Terminologie de la morphologie des Ixodidae (male)(Bouattour, 2002) 

Selon Fontenille et al., (2009), les différentes espèces des tiques  sont caractérisées par une 

morphologie spécifique, des comportements variables et 4 types de cycles sont distingués 

selon le nombre d’individu parasités au cours de leurs vies : polyphasique, triphasique, 

diphasique et monophasique. Les tiques sont aussi caractérisées en fonction :  

 de la nature des hôtes (trixène ou téléotrope : tropisme pour un groupe d'hôtes 

différent pour chaque phase comme pour les Ixodidae ; dixènes ou ditropes : tropisme 

pour 2 groupes d'hôtes ; monoxène ou monotrope : tropisme pour un unique groupe 

d'hôtes) ; 

 de leur spécificité parasitaire (exclusivité des rapports entre tous les stades d'une 

espèce et un hôte ou un genre d'hôte) ; 

 de leur sélectivité parasitaire (choix des tiques, à 1 ou plusieurs stades, de certains 

ordres ou classes de vertébrés) ; 

 de l'ubiquité (aptitude des tiques à infester toutes les espèces de vertébrés d'un 

biotope) ; 

 de leur biotope : endophile ou exophile avec de grande diversité de lieux et de type 

d'activité. 
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2.1.3  Cycle  des tiques 

Le cycle de vie de la tique se décompose en trois phases (cycle triphasique): larve, nymphe et 

adulte (Fig.9). Le dimorphisme sexuel est évident seulement à l'état adulte, seul moment où 

on peut distinguer la femelle du mâle. En général, le cycle de vie des tiques Ixodidae est 

uniforme pour toute la famille .A chaque phase, pour effectuer son cycle de développement, la 

tique se nourrit de sang, élément  indispensable à la transformation vers la phase suivante ou à 

la production et à la ponte des œufs chez les femelles. De ces œufs sortent les larves 

hexapodes qui vont chercher un hôte vertébré sur lequel prendre un repas de sang. Les larves 

gorgées se détachent de l'hôte et se laissent tomber au sol où a lieu la mue. Les nymphes 

octopodes, résultat de la mue, attendent le passage d'un hôte pour se nourrir. Après avoir pris 

le repas de sang, elles vont muer au sol en adultes, femelles ou mâles. Une dernière fois, les 

adultes prennent un repas de sang: les mâles se nourrissent très peu ou pas du tout, tandis que 

les femelles peuvent se dilater jusqu'à atteindre 100 fois leur poids (Casati, 2005). 

 

  
 

Figure 9. Cycle de développement des ixodides(Anonymous, n.d.) 

2.1.4 Ecologie et étiologie des tiques  

Les tiques sont des parasites temporaires, qui passent la plupart de leur temps dans le milieu 

extérieur (François, 2008).Elles sont adaptées à deux composants de leur habitat:   

l'environnement physique et leur hôte.Lorsque les tiques sont en mue dans l'habitat physique, 

ils sont en danger de se dessécher et affamés.  
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Les larves sont plus sensibles en raison de leur grande surface par rapport à leur petit volume. 

Elles sont également exposées à des prédateurs tels que les rongeurs, les oiseaux, les reptiles 

et les fourmis, et à des agents pathogènes tels que les champignons. Ces facteurs défavorables 

limitent le type d'habitats qu'une espèce se trouve dans la connaissance de l'habitat physique 

typique d'une espèce est une aide à l'identification.La composante la plus importante de 

l'habitat d'une tique physique est le climat qui est défini par la température et l'humidité (Latif 

& Walker, 2004). 

Dans la nature, une tique peut acquérir un pathogène (« s’infecter ») de trois manières 

différentes  (Lommano, 2012): 

 La plus courante est l’acquisition d’un pathogène lors d’un repas de sang sur un hôte  

développant une infection systémique (généralement l’hôte réservoir). C’est la   

transmission horizontale. 

 Pour une même tique, le pathogène peut survivre aux mues successives et donc lors 

du passage d’un stade gorgé au stade suivant non gorgé. C’est le passage trans-stadial. 

  Ce mode de transmission est obligatoirement présent chez un arthropode dit « 

vecteur  et de plus, il est nécessaire à la survie à long terme du microorganisme dans 

la nature  (Gern & Humair, 2002).  

 Plus rarement, lorsque les ovaires d’une femelle sont infectés par le pathogène, celle-

ci peut transmettre son infection à sa descendance. C’est la transmission trans-

ovarienne ou verticale.  

2.1.5 Rôle des tiques dans la transmission des maladies vectorielles  

Les tiques transmettent plus d'espèces pathogènes que tout autre groupe d'arthropodes 

hématophages  à travers le monde (Durden, 2006). 

2.1.5.1  Rôle direct  

On observe tout d’abord les lésions classiques lors d’infestation par des hématophages que 

sont les désordres dermatologiques au point de fixation et les désordres hématologiques issus 

de la spoliation sanguine (Merchant & Taboada, 1991). 

 Action mécanique irritative  

▪ Une inflammation locale avec prurit, érythème local et formation de nodule. 

▪Un risque de rupture du rostre pour les espèces longirostres.  

 Action favorisant  

▪Des infections cutanées en particulier à Staphylocoques. 
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▪Des myases : les plaies locales lors du détachement de la tique sont des sites propices au 

développement de larves de mouches. 

 Action spoliatrice  

Elle est surtout importante chez des animaux jeunes en raison d’une concentration du sang par 

la tique et de l’absence de résistance de cette hôte qui favorise des infestations massives. 

 Action toxique  

Elle est due aux substances toxiques de la salive : 

 La paralysie ascendante à tiques 

 Une action antigénique on peut observer des cas d’hypersensibilité I et IV entraînant 

une véritable immunité acquise contre l’implantation et l’égorgement de nouvelles 

tiques. 

2.1.5.2 Rôle indirect  

Le rôle pathogène indirect des tiques est un rôle vecteur dû non pas à leur action propre mais 

leur aptitude à transmettre les germes infectieux prélever sur un animal lors d’un repas 

précédent, ou reçus d’une autre tique, elles  transmettent une plus grande variété de micro-

organismes, les protozoaires, bactéries (en particulier les rickettsies et spirochètes), les virus, 

et même des helminthes, que tout autre groupe d'arthropode vecteur, et sont parmi les plus 

importants vecteurs de maladies affectant le bétail, les humains et les animaux de compagnie 

(Jongejan & Uilenberg, 2004).  

2.2 Les puces  

Les puces sont des parasites obligatoires (endo ou ectoparasites) des oiseaux et mammifères. 

Ceux qui sont  survenant sur les oiseaux ne sont représentés que  dans cinq familles de puces: 

Ceratophyllidae, Leptopsyllidae, Pulicidae, Pygiopsyllidae et  Rhopalopsyllidae , tandis que 

les autres espèces parasitent les mammifères (Dunnet & Mardon, 1991). 

2.2.1  Position systématique des puces  

La systématique est établie sur des caractères morphologiques des puces adultes (Franc, 

1994). Les 2574 espèces et sous-espèces sont regroupées selon  Lewis, (1998),( Bitam et al., 

2010) en 16 familles et 238 genres dont on  ne mentionnera que celles comprenant des 

espèces importantes pour les animaux domestiques et pour l'homme. 

 Les puces appartiennent au : Règne : Animal 

 Embranchement : Arthropodes 

 Classe : Insectes  



Chapitre I Synthèse  bibliographique   

 

  Page       
26 

 
  

 Ordre : Siphonaptères 

On désigne sous ce nom des insectes hématophages,à métamorphose complète : 

holométaboles, dépourvus d’ailes et à corps aplati. Les pattes postérieures, très développées, 

sont adaptées au saut (Moulinier, 2002). 

Cet  ordre, qui regroupe des insectes ectoparasites à l’état adulte, à une filiation phylogénique 

qui fut longtemps discutée, la distinction fut établie sur l’ensemble des critères suivants 

(Michener, 1952) : 

 Absence d’ailes. 

 Antennes courtes et fortes, placées dans une dépression formant une gouttière. 

 Corps aplati latéralement, progression aisée dans le pelage. 

 Pattes adaptées au saut. 

 Corps et pattes couverts de soies. 

 Couleur de jaune à brun sombre. 

 Hématophages des vertébrés ,pièces buccales adaptées â la piqûre. 

 Palpes labiaux et maxillaires. 

 Trois segments thoraciques indépendants. 

 Larves allongées, formes et apodes. 

 Nymphes peu mobiles enfermées dans un cocon. 

Le développement de certains organes, parallèlement à la réduction d’autres, a fait des 

Siphonaptères des insectes hautement spécialisés 

 Famille : Pulicidae et Tungidae. 

La  famille des Pulicidae regroupe plusieurs genres : 

- Ctenocephalides, espèce felis (Bouché, 1835) et canis (Curtis, 1826), 

- Pulex, espèce irritans (Linné, 1758), 

- Xenopsylla, espèce cheopis (Rothschild, 1903), 

- Spilopsyllus, espèce cuniculi (Dale, 1878). 

La  famille des Tungidae : - genre Tunga, espèce penetrans (Linné, 1758) (Krämer F. et 

Mencke N.2001). 

2.2.2 Caractéristiques morphologiques des puces  

La puce, de couleur brune, est un insecte de petite taille mesurant de 1,5 à 4 mm, dépourvu 

d’ailes. Son corps est aplati, très chitinisé et muni de formations (peignes, cténidies, soies, 

épines…) favorisant l’accrochage de la puce dans la fourrure et le plumage des hôtes ainsi que 

son déplacement sur l’épiderme . L'adulte mesure de 2 à 6 mm de long, et peut même aller 
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jusqu'à 10 mm. En tant qu'insectes, les puces présentent une tête, un thorax et un abdomen 

segmentés en continuité, avec 3 paires de pattes (Bitam et al., 2010b) (Fig.10).  

L’œil est rudimentaire et parfois absent. Les antennes sont courtes, situées dans des fossettes 

latérales et érectiles chez les mâles de la plupart des espèces. Ces dernières permettent le 

maintien de la femelle sus-jacente pendant la copulation ( Beaucournu & Launay, 1990).  

        

 

Figure 10.Archaeopsylla erinacei (Leroy, 2016) 

Il est possible de classer les puces en fonction de trois grands types comportementaux : 

 les puces qui vivent en permanence sur leur hôte et qui ne le quittent que pour 

contaminer un nouvel individu ; elles sont qualifiées de « puces de fourrure » et 

possèdent habituellement une bonne aptitude au saut ; c'est le cas de X. cheopis, de 

Pulex irritans et de C. canis et C. felis. 

  les « puces nidicoles » ou « puces de terriers », qui passent la quasi-totalité de leur 

temps dans le nid ou le terrier et ne parasitent leur hôte qu'au moment des repas, c'est-

à-dire tous les deux à quatre jours (Ceratophyllus gallinae) ; ces espèces sont moins 

mobiles et sautent moins haut que les précédentes. 

  les « puces sédentaires » et les « puces pénétrantes » : après fécondation, les femelles 

d'Echidnophaga gallinacea se fixent autour des yeux des volailles et plus rarement des 

chiens, celles de Tunga penetrans s'enfoncent dans le conjonctif sous-cutané, la seule 

communication avec l'extérieur étant l'orifice de ponte (Franc, 1994). 

2.2.3 Cycle de développement des puces  

Le développement de la puce passe par plusieurs stades. La vie de ce parasite débute par un 

œuf qui se transforme en larve, puis en pupe pour aboutir à l’état adulte (Fig.11). Le cycle de 

vie correspond à une métamorphose complète, les femelles gravides de la plupart des espèces 
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de puces qui ont été étudiées peuvent produire des centaines d'œufs durant leurs vies.Les œufs 

éclosent généralement en environ 5 jours  (Mullen & Durden, 2002).  

 

Les femelles pondent des œufs de manière continue, sans rythme par rapport aux repas 

sanguins. Les œufs n’adhèrent pas aux poils ou plumes des hôtes (à une exception près) et 

tombent au sol ou dans la litière des nids ou terriers. Le nombre d’œufs est variable.  

Pour Ctenocephalides felis, il a été évalué à environ 30 par jour et, sur la totalité de la vie 

active d’une femelle à plusieurs centaines (400 à 1 000 selon les auteurs) ( Bitam et al., 2006). 

 

 

Figure 11.Cycle de développement de la puce (Charlesworth, 1991)  

Le cycle de développement de la puce peut se terminer en quatorze jours ou se prolonger 

jusque 140 jours selon les conditions de température et d’humidité (Silverman, et al., 1981 in 

Simon, 2009). 

2.2.4  Ecologie et étiologie des puces 

Les puces sont des insectes cosmopolites. On les trouve partout où vivent leurs hôtes, sur tous 

les continents et les principales îles du monde. On note une plus grande diversité des espèces 

dans les régions tempérées du globe. Quelques puces ont une distribution mondiale mais la 

plupart des espèces sont limitées à la distribution de leur hôte (Moulinier, 2002). 

  

Les facteurs environnementaux sont souvent importants dans la détermination de l'abondance 

des puces dans différents habitats ou régions géographiques. Ces facteurs sont souvent liés 
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aux conditions climatiques, météorologiques, ou du sol, tels que  le pourcentage de 

l’humidité, la température et la teneur en humidité du sol. Les conditions environnementales 

favorables, comme l'abondance de l'hôte et de la disponibilité de la nourriture abondante pour 

les larves, une humidité élevée, et des températures douces, promeuvent de fortes populations 

de nombreuses espèces de puces (Mullen & Durden, 2002). 

2.2.5  Rôle des puces dans la transmission des maladies  

2.2.5.1  Rôle pathogène direct 

Les piqûres de puces sont à l'origine d'une spoliation sanguine non négligeable lors 

d'infestations massives, et d'une irritation qui peut être particulièrement marquée chez les 

sujets sensibilisés. La dermatite par hypersensibilité aux piqûres de puces (DHPP) est bien 

connue chez le chien et le chat (Franc, 1994). 

  Nuisances dues à la piqûre de puce  

Ctenocephalides felis dont la spécificité est très large, peut alors piquer l’homme, et ainsi 

entrainer des lésions bénignes type papules localisées principalement sur les jambes 

provoquant des démangeaisons généralement sans conséquence (Ménier & Beaucournu, 

2001). 

 Troubles psychiques  

Les puces peuvent être à l’origine d’importantes insomnies, avec parfois retentissement 

psychique par la seule idée de la présence des puces et de ne pouvoir s’en débarrasser. Ces 

troubles, relevant de la psychiatrie, constituent l’ectoparasitophobie également retrouvée avec 

d’autres arthropodes, notamment les poux et les sarcoptes (Marvy, 1989 in Aubry-Roces et 

al., 2001). 

2.2.5.2  Rôle pathogène indirect  

Les puces sont essentiellement connues dans leur rôle pathogène direct, mais ce sont des 

vecteurs d’agents pathogènes au même titre que les autres arthropodes hématophages. On 

connaît bien sûr le rôle joué par les puces du rat (dont Xenopsylla cheopis) et la puce humaine 

(Pulex irritans) dans la transmission de la peste humaine (Yersinia pestis), rôle découvert par 

PL Simond en 1898. 

Plus d’une centaine d'espèces de puces sont capables de transmettre  le bacille de la peste, les 

principales étant Pulex irritans, Xenopsylla cheopis, X. brasilensis, X. astia et Nosopsyllus 

fasciatus (Lewis, 1993). 
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 Ricketsia mooseri est l’agent du typhus murin qui peut, par l’intermédiaire de 

Xenopsylla cheopis aussi être dangereuse pour l’homme. 

 Francisella tularensis est l’agent de la tularémie du lapin et du lièvre; cette zoonose 

est notamment transmise par Spilopsyllus cuniculi et Ceratophyilus faciatus (Bussieras 

& Chermette, 1991). 

 Le virus de Sanarelli, agent de la myxomatose, est porté par la puce du lapin, 

Spilopsylius cuniculi ; il fut très utile dans les premières campagnes de contrôle de la 

population lapine en Australie. 

La puce du lapin (Spillopsyllus cuniculi) peut occasionnellement transmettre l’agent de la 

tularémie (Francisella tularensis) mais aussi le virus agent de la myxomatose. Les puces des 

carnivores sont susceptibles de transmettre des filaires sous-cutanées ou péritonéales telles 

que Dipetalonema reconditum mais surtout la bactérie agent de la maladie des griffes du chat, 

Bartonella henselae. 

Les puces peuvent également être transmises de diverses parasitoses tels que les nématodoses 

Mastophorus muris de nombreux rongeurs, ou la filaire Acanthocheilonema recondita du 

chien, par exemple), des cestodoses Hymenolepis fraterna des rats Rattus rattus et R. 

norvegicus; H. myoxi du lérot Eliomys quercinus...), ou chez des musaraignes 

(Pseudohymenolepis redonica de la crocidure Crocidura russula), ou chez des canidés, dont 

le chien avec Dipylidium caninum. Certaines de ces cestodoses peuvent se rencontrer chez 

l'homme, et c'est par ingestion de la puce que toutes ces contaminations se font ( Beaucournu 

& Gomez-lopez, 2015). 

Présentation de l’animal modèle  Aterix algirus 

3 Présentation de l’animal modèle Atelerix algirus 

3.1 Le  hérisson dans le monde    

 L’Ordre des insectivores regroupe environ 60 genres reparti en 6 familles. Pour bon nombre 

de systématiciens, c'est un ordre cosmopolite, où se côtoient les espèces les plus primitives 

parmi les mammifères (Bretagnolle & Attié, 1989). En plus des hérissons, autres insectivores 

incluent les taupes, les gymnures, les tenrecs et approximativement  300 espèces de 

musaraignes. La plus part ont de petites statures et partagent des caractères de bases généraux, 



Chapitre I Synthèse  bibliographique   

 

  Page       
31 

 
  

mais chaque groupe a ses propres caractéristiques qui sont façonnées à  son mode de vie 

(Vriends & Heming-Vriends, 2000). 

Les hérissons sont des membres d’ordre Erinaceomorpha, famille Erinaceidae et sous –

famille Erinaceinae. Les 17 espèces de 5 genres sont très répandus partout à l’ancien monde ( 

Afrique, Europe, Asie), cependant, ils ne se trouvent pas au centre de l’Asie y compris Inde, 

Népal, Pakistan, Tibet  et en Afrique équatorial occidental (Quesenberry & Carpenter, 2012 ; 

Symonds, 2005). 

 D’après Wroot (1984), la classification des hérissons est basée sur la forme et modèle des 

épines, la longueur des oreilles et la morphologie du crâne.Les espèces couramment 

rencontrées incluant Atelerix albiventris, aussi connu comme le  pygmée africain à ventre 

blanc ou à quatre orteils de l’Afrique centrale et Erinaceus europeus, le hérisson européen de 

l’Europe occidentale. Le genre Atelerix a autre membres comportant le hérisson  (A.pruneri), 

le hérisson Algérien (A.algirus), le hérisson de Somali (A.scalter) et le hérisson de cap 

(A.frontalis).Autres genres englobent le hérisson de désert (Paraechinus spp.) de Moyen 

Orient et de Nord Africain ; les hérissons à longues oreilles (Hemiechinus spp.)  de l’Asie, 

Inde, et le Nord Africain (Mitchell & Tully, 2009). 

  Les hérissons sont des animaux généralement crépusculaires et nocturnes et fréquentent 

aussi bien les forêts que les champs et les vergers (Ouarab & Doumandji, 2010). 

 

L’importance vétérinaire-médicale  des  hérissons est liée à leurs habitats urbains et aux 

nombreux agents pathogènes zoonotiques qu'ils pourraient  héberger, en outre, les hérissons 

sont des animaux de compagnie dans plusieurs parties du monde, y compris aux États- -Unis, 

où ils sont maintenus dans environ 40 000 ménages (Riley & Chomel, 2005). 

3.2 Le hérisson en Algérie  

 

D’après Reeve (1994), les espèces présentes sur le continent Africain appartiennent surtout 

aux genres Atelerix, Paraechinus et Hemiechinus. Les études faunistiques sur les mammifères 

d’Algérie (Kowalski & Rzebik-Kowalska, 1991) montrent l’existence de deux espèces de 

hérissons : le Hérisson d’Algérie (Atelerix algirus) et le Hérisson du désert (Hemiechinus 

aethiopicus). 
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Ces deux  espèces de mammifères  (le hérisson d'Afrique du Nord et le hérisson du désert sont 

largement distribuées et ont une population apparemment stable en Afrique du Nord (Khaldi 

et al., 2012) . 

Les hérissons d'Afrique du Nord sont originaires et endémiques des régions du Nord de 

l'Afrique, du Maroc à la Libye. Ils ont également été introduits pour les régions voisines, y 

compris les régions montagneuses du sud, de l'Espagne, la France et les îles au large de la 

côte de l'Afrique, tels que les îles Canaries et les Baléares. Les populations introduites en 

France sont maintenant éteintes (Everett, 2012). 

Selon Bengougam (2009), les hérissons comptent parmi les mammifères les plus primitifs, se 

caractérisant par leurs épines et leurs aptitudes à se rouler en boule en cas de danger. Ils ont 

toujours été appréciés des humains; ils figurent fréquemment dans les contes traditionnels et 

on les traite localement comme des animaux familiers. On les utilise également dans la 

médecine traditionnelle et bien d'autres domaines. Dans les régions rurales, particulièrement 

du sud, les hérissons sont vendus dans les souks, morts ou vivants, comme n'importe quel 

animal domestique. 

Le régime alimentaire du hérisson d’Algérie se compose de vers de terre, de mollusques, 

d’araignées, de cloportes, d’insectes, d’œufs d’oiseaux nichant au sol, de baies et de fruits 

sucrés (Guerzou, 2009). 

Les hérissons sont des animaux solitaires. Ils vivent seuls une fois adultes et se retrouvent 

uniquement pour les périodes de reproduction. Les hérissons sont matures sexuellement vers 

l’âge de 9 à 11 mois  (Mennessier, 2013). 

3.3  Le hérisson du  Nord Atelerix algirus  

3.3.1   Position systématique  

La classification du hérisson d'Algérie selon ( Wilsson & Reeder, 1993  in Corbet & Hill, 

1994) est illustrée dans le (Tab.1). 
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Tableau 1.Classification du hérisson Atelerix algirus  

Règne Animalia 

Embranchement Chordata 

Classe Mammifères 

Sous-classe Theriens 

Infra-classe Eutheriens 

Ordre Insectivores 

Famille Erinaceidae 

Sous-famille Erinaceinae 

Genre Atelerix 

Espèce Atelerix algirus (Lereboullet 1842) 

Nom commun Hérisson d’Algérie, Hérisson du Nord 

d’Afrique 

 

3.3.1  Description  

Atelerix algirus a été longtemps considéré comme étant Erinaceus europaeus, car il possède 

beaucoup de ressemblances morphologiques avec ce dernier mais en ayant une taille un peu 

plus petite, un corps plus mince, une tête séparée du corps avec des oreilles longues et larges 

et des pieds arrières plus petits. Et ce n'est qu'à partir de 1988, suite aux travaux de (Corbet, 

1978)  qu'il deviendra ce qu'il est actuellement ( Corbet , 1988). 

 

C’est un hérisson assez gros. Il pèse à l’état adulte entre 1200 à 1400 g. Son corps porte des 

piquants dorsaux et latéraux qui le protègent face aux prédateurs. La tête est bien distincte par 

rapport au reste du corps montrant un museau pointu, des oreilles nettement visibles, courtes 

et arrondies, mais des yeux assez petits, pelage ventrale est  blanc cassé avec des quantités 

variables de brun (Fig.12) . 

 

 



Chapitre I Synthèse  bibliographique   

 

  Page       
34 

 
  

 

Figure 12 . Photo originale  du  hérisson du Nord d’Afrique (Hérisson Algérien) Atelerix algirus  Lereboullet 

1842 

Selon (Biche ,2003 in Bengougam, 2009) ,il existe une sous espèce du hérisson d'Algérie qu'il 

a appelé E. algirus vagans et qui selon lui diffère de l'espèce type par une décoloration 

remarquable des piquants et des poils. L'animal est presque entièrement entouré d'un blanc 

pur. C'est à peine si sur certains piquants on peut observer une trace d'anneaux colorés en gris. 

 

Sur le continent africain la population tunisienne des hérissons  a été différenciée comme A. a. 

fallax de celle en Algérie (A. a algirus.) sur la base de la forme des nasales et mandibule  ( 

Vesmanis ,1979 in Corbet ,1988) et une forme marocaine ( Aethechinus algirus lavaudeni 

Cabrera 1928-Mogador) sur la base du plus pâle pelage, mais ni l'isolement ni discontinuité a 

été démontré dans les deux cas. 

3.3.1  Répartition géographique  

L’espèce Atelerix algirus occupe essentiellement l’Afrique du Nord, et en particulier tout le 

Nord de l’Algérie (Morales & Rofes, 2008).Il est présent sur la bande située entre les plateaux 

sahariens et les chaînes montagneuses de l’Atlas jusqu’au littoral méditerranéen plus au Sud, 

il peut apparaître sur les hauts plateaux où il coexiste avec le hérisson du désert (Mouhoub-

Sayah, 2009) (Fig.13). 
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Figure 13. Distribution géographique du Hérisson Atelerix algirus (Amori et al., 2008) 

3.3.1 Habitat  

Les hérissons d'Afrique du Nord préfèrent les climats arides, mais se retrouvent dans un large 

éventail d'habitats, y compris broussailles sèches de la Méditerranée, les prairies, les 

pâturages, les champs cultivés, semi-désertiques, et les jardins. Ils sont également présents à 

proximité des populations humaines. Ils se trouvent généralement à des altitudes de 400 m ou 

moins, bien que des élévations de jusqu'à 900 m  aient été observées au Maroc (Amori et al., 

2008). 
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3.4   Le Hérisson du Sud Paraechinus aethiopicus  

3.4.1  Position systématique 

la taxonomie du hérisson de désert  est présente ci-dessous (Tab.2): 

Tableau 2.Classification du Paraechinus aethiopicus (Hutterer, 2014)  

Règne Animalia 

Embranchement Chordata 

Classe Mammalia 

Ordre Insectivora 

Famille Erinaceidae 

Genre Paraechinus 

Espèce Paraechinus aethiopicus (Ehrenberg 1833) 

Nom commun Hérissons de désert 

3.4.2  Description  

 Ce hérisson est de taille moyenne ou petite, à grandes oreilles proéminentes. Les bulles 

tympaniques sont hypertrophiées provoquent un renflement des régions auditives.La 

couverture épineuse est partagée en deux sur le front par une raie médiane nue, parfois 

indistinct.  Les poils abdominaux sont fins et denses (Le Berre , 1989). 

L’extrémité des piquants est sombre déterminant la couleur d’ensemble de l’animal. Le ventre 

est blanc avec une bonde transversale brune ou niveau de la poitrine. Le museau, la gorge, la 

face, et le front sont brun foncé, le menton et le cou sont blancs. Les extrémités (oreilles, 

pattes) sont brunâtres (Fig.14). 

 

Figure 14.Photo  du hérisson du Sud Paraechinus aethiopicus (Alsahli, n.d.) 
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3.4.1 Répartition géographique  

L’aire de répartition de cette espèce s’étend depuis Ain Sefra (32° 44’ N.; 0° 36’ W.) jusqu’à 

Laghouat (33° 49’ N.; 2° 54’ E.) et Biskra (34° 51’ N.; 5° 45’ E.). Selon le même auteur, elle 

est signalée à Brezina et à El Goléa (30° 35’N.; 2° 52’ E.). Sa présence est mentionnée dans le 

semi-aride notamment dans les environs d’Oran (35° 44’ N.; 0° 39 ; W.). Sur les hauts 

plateaux, il vit dans la région de Bou-Saâda (35° 13’ N., 4° 11’ E.), plus précisément dans la 

réserve naturelle de Mergueb (35° 36’ N.; 3° 57’ E.) et au sud de l’Atlas saharien (Kowalski 

& Rzebik-Kowalska, 1991). 

A. Algirus vit principalement dans le Nord du pays tandis que P. aethiopicus se trouve le plus 

souvent dans la zone des hauts plateaux. Néanmoins, les deux espèces peuvent parfois 

coexister dans la même zone, notamment dans le Nord du pays. En effet, dans une étude 

menée par Khaldi et al, 2012 les deux espèces ont été capturées à M'sila une région du Nord-

Est de l'Algérie. 

3.4.2  Habitat  

Paraechinus aethiopicus est bien adapté aux conditions arides, sécheresse. Il vit dans les 

déserts chauds et secs, mais peut aussi être trouvé dans les zones de végétation d'une oasis ou 

de la côte (Hall, 2002). 

3.5 Similarités entre Atelerix et Paraechinus  

   D’après Corbet (1988), Atelerix partage certaines caractéristiques avec vraisemblablement 

dérivés Paraechinus (cuir chevelu large nue, petite orteil , masque blanc, vaste plateau 

palatine) suggérant une proche relation de Paraechinus que de Erinaceus. Cependant, il 

manque l'auditoire spécialisé bulle et des épines papillées  du Paraechinus et la morphologie 

du pénis est unique dans la famille. 

3.6  Les  grandes menaces  

3.6.1  Trafic routier  

Les menaces comprennent la mortalité accidentelle sur les routes (roadkill), les populations 

peuvent être limitées par la disponibilité de l'habitat convenable (Rondinini & Doncaster, 

2002). 

En Algérie, le  nombre des hérissons victimes de la circulation routière est commun et élevé 

spécialement en  printemps et en été (Mouhoub Sayah et al., 2009). 



Chapitre I Synthèse  bibliographique   

 

  Page       
38 

 
  

Un nombre croissant de routes et la perte de l'habitat sont les menaces les plus graves pour les 

espèces, mais il est peu probable qu'ils sont les principales menaces à l'heure actuelle. 

3.6.1    Prédation  

 Reeve (1994), révèle que beaucoup d’espèces, allant des renards (Vulpes vulpes) et chiens 

(Canis lupus familiaris) à mustélidés et divers oiseaux de proie se nourrissent  

occasionnellement sur les hérissons. 

3.6.2   Pesticides  

L'utilisation des engrais, des herbicides et des pesticides par les agriculteurs et les jardiniers 

est l'autre grande cause de mortalité chez les hérissons. Les empoisonnements par ces produits 

entraîneraient une mortalité de 26 %. La mort par intoxication aiguë touche surtout les jeunes 

entre 6 et 12 mois (Maréchal & Libois, 1997). 

3.6.3  Modifications d’habitats  

Les méthodes agricultures modernes, en éliminant les haies, bosquets, talus boisés et chemins 

creux, ont abouti à une banalisation du milieu rural, les lieux qui fournissent abris et 

nourriture aux hérissons ont donc tendance à disparaitre (Maréchal & Libois, 1997). 

3.6.4    La pêche  

 Le hérisson est également pêché localement et mangé dans la région méditerranéenne.  

Au Maroc, il est utilisé localement à des fins médicales et apparaît dans les marchés de 

sorcellerie locale (Amori et al., 2008). 

3.6.5   Pour l’espèce Paraechinus aethiopicus  

 Il n'y a pas de menaces majeures pour cette espèce dans son ensemble  (Hutterer, 2014). 

3.7  Le hérisson et les  parasites  

Les hérissons accueillent une grande variété de différents ectoparasites, endoparasites, 

helminthes et ils sont connus pour être très fortement infesté des ectoparasites (les tiques, les 

puces) (Gaglio et al., 2010 ;  Pfäffle et al., 2014). 
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3.7.1   Ectoparasites  

3.7.1.1   Tiques 

En raison de leur comportement alimentaire actif dans le sous-bois et leur manque de 

toilettage efficace, les hérissons sont des hôtes idéals pour les ectoparasites (Fig.15), (Földvári 

et al., 2011). 

Les hérissons peuvent transporter plusieurs espèces de tiques et de puces,et la 

charge de ces ectoparasites peut varier selon les individus. Taux de  parasitisme chez les 

hérissons dans des environnements urbains  peut être affecté par des  paysages hétérogènes 

avec une différence claire au niveau individuel (Thamm et al., 2009).Les tiques  

potentiellement choisissent leur hôte basé sur l'odeur liée à l'état de santé de l'hôte (Bunnell et 

al., 2011). 

L’habitat préféré des ectoparasites  sur les hôtes est l’avant pattes, le cou, la tête, la poitrine et 

le ventre (Saupe, 1988).Les hérissons sont des hôtes fréquents  des tiques dures Ixodes 

hexagonus  (Gern et al., 1991 ; Beichel et al., 1996 ; Gern et al., 1997) 

  

 

Figure 15.Photo d’un hérisson infesté par les tiques (Hosni & El Maghrbi, 2014) 

3.7.1.2    Puces 

Partout dans le monde, les puces, en particulier les espèces de Ctenocephalides, sont des 

ectoparasites communs de chiens domestiques, les chats et les hérissons  (Mircean et al., 

2010 ; Gracia et al., 2013 ; Hajipour et al., 2015).   

Archaeopsylla erinacei est la  puce des hérissons. Elle est également hébergée par  les chats et 

les chiens autres que les hérissons et elle peut être transférée de hérissons par  un contact 

direct.  Les puces d’animaux adultes peuvent attaquer et mordre les humains. Les cas humains 
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avec éruption sont causés par morsures des puces sont signalés dans certains pays ( Goz et al., 

2016). 

3.7.2   Endoparasites  

Les hérissons sont souvent fortement infectés par des parasites : les  helminthes dans les voies 

respiratoires (Crenosoma striatum et Capillaria  aerophila) , la cause de dysfonctionnement 

des poumons. Le tractus intestinal de ces petits mammifères est souvent infecté par Capillaria 

erinacei. En outre les  hérissons peuvent être occasionnellement infectés par d'autres 

nématodes (Physaloptera clausa), trématodes (Brachylaemus erinacei) et cestodes 

(Hymenolepis erinacei) (Beck, 2007). 

 

Parfois les hérissons sont infectés par des coccidies (Isospora) et cryptosporidies 

(Cryptosporidium spp.). Deux espèces de coccidies ont été détectées dans les deux hérissons 

(Atelerix algirus & Paraechinus aethiopicus), Isospora sp. et  Eimeria sp. (Khaldi et al., 

2012).  

3.8  Le rôle vectoriel des hérissons dans la transmission des agents pathogènes  

Malgré la présence fréquente des hérissons, peu d’informations sont disponibles sur son statut 

d’hôte réservoir pour différents pathogènes.Il a été montré que les hérissons peuvent être 

infectés par des agents  pathogènes transmis par les tiques tel que l’encéphalite à  tiques 

(TBE), virus, Borrelia spp., et Anaplasma phagocytophilum, (Labuda & Randolph, 1999 ; 

Skuballa et al., 2007 ; Skuballa et al., 2010 ; Skuballa et al., 2012 ;  Silaghi et al., 2012). 

 

En plus, certaines bactéries ont été trouvées chez  les hérissons, dont : Coxiella burnetii, 

salmonella spp., mycobacterium marinum, Yersinia pestis, Yersinia pseudotuberculosis 

,Chlamydia psittaci et Leptospira spp. ,ce qui  peuvent  mettre en question  leurs statuts 

comme hôtes réservoirs pour ces bactéries, (McCarthy & Moore, 2000 ; Chomel & Riley, 

2005 ; Bierque et al., 2020 ;Marié et al., 2012). 

Tomás-Pérez et al., (2014) suggèrent que les hérissons ont un potentiel rôle épidémiologique 

comme hôte réservoir de leishmaniose (L.major). Goz et al., (2014) ont affirmé que les 

hérissons partageant les mêmes habitats avec les humains dans les régions urbaines et 

suburbaines en particulier  peuvent être à l’origine de la transmission  de certaines maladies à 

puces et à tiques des hérissons aux humains. 
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Les hérissons modulent l'épidémiologie de certaines espèces de B. burgdorferi s.l, ce qui   

affecte la distribution et l'abondance des génotypes de  B. burgdorferi s.l  dans divers habitats. 

Les  jeunes individus  en particulier ceux qui ont une compétence immunitaire faible ont un 

haut potentiel de réservoir pour les  génotypes (B. afzelii, B. bavariensis ,B .speilmanii)  

(Skuballa et al., 2012). 

Candidatus Neoehrlichia mikurensis a été détecté chez les hérissons urbains  (Szekeres et al., 

2019), Rickettsia conorii, R. Massiliae, R. Siberica et R. Helvetica) ont été détectés  chez les 

hérissons et leurs tiques,de plus et R. felis a été signalé dans des puces prélevées sur des 

hérissons dans différents pays (Chen et al., 1997 ; De Sousa et al., 2006 ;  Khaldi et al., 2012 ; 

Marié et al., 2012 ; Szekeres et al., 2019 ; Greigert et al., 2020). 

Cette  double fonction épidémiologique (maintenance des tiques et le  hôte réservoir), qui fait 

d'eux des acteurs clés dans les cycles urbains d'agents pathogènes transmis par les tiques est 

unique pour  les hérissons (Rizzoli et al., 2014). 
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Afin de détecter les agents pathogènes et les ectoparasites chez les  populations d’Atelerix 

algirus dans le Nord d’Algérie, cette thèse est scindée en 2 grandes projets : le premier est 

l’investigation de la prévalence et l’abondance des ectoparasites  infestant Atelerix algirus 

dans la wilaya de Bouira et le second est  la détection des agents infectieux chez les  

ectoparasites et échantillons  de sang et d’organes des hérissons. 

4  Présentation de la zone d’étude  

L'étude a été menée dans différentes régions de la wilaya de Bouira, elle est considéré comme 

un lien entre les wilayas centrales du Nord de l'Algérie en raison de son emplacement 

géographique stratégique important. la région est également l'une des zones touristiques les 

plus belles et les plus pittoresques d'Algérie, avec ses attractions naturelles ouvertes telles que 

le '' Parc naturel de Tikjda'' qui est situé sur les montagnes de Jurjura et le sommet 

montagneux de Lalla Khadija, qui est fréquenté par des touristes du monde entier. Bouira est 

également connue pour ses capacités agricoles en tant que région agricole d'excellence connue 

pour sa production abondante de blé, de pommes de terre, de figues, d'olives et de miel. 

 Elle  est située dans la région Nord-Centre du pays, à 120 km au Sud Est de la capitale 

(Alger), elle s’étend sur une superficie de 4456,26 km² représentant 0,19% du territoire 

national. 

 

La wilaya de Bouira  est limitée géographiquement au Nord par la wilaya de Boumerdès et 

Tizi-Ouzou, au Sud et Sud Ouest par la wilaya de M’sila et de Médéa et à  l’Est  et Sud Est 

par la wilaya de Béjaia et Bordj-Bou-Arréridj et à l’Ouest par la Blida  et Médéa (Fig.16). 

 

Caractérisée par un relief fortement accidenté, son chef lieu est situé à une altitude de 525m, 

au bas du piémont Sud Ouest du Djurdjura dont le sommet le plus élevé est lala-Khadija 

(2308m)  (Anonymous, 2013). 

Le relief est contrasté et comporte cinq grands ensembles physiques :  

 La dépression centrale (plaines des Aribes, plateau d’El Asnam, la vallée d’Ouadhous 

et Oued Sahel).  

 La terminaison orientale de l’Atlas blidéen.  

 Le versant sud du Djurdjura (Nord de la wilaya).  

 La chaîne des Bibans et les hauts reliefs du sud.  
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 La dépression sud des Bibans.  

 

Figure 16.Carte géographique de la wilaya de Bouira (Anonymous, 2013). 

La zone boisée représente 25 % du territoire avec 111 490 ha de massif forestier. On trouve le 

pin d'Alep, le chêne vert ainsi que le chêne-liège. Le climat est chaud et sec en été, froid et 

pluvieux en hiver. Selon la classification de Köppen-Geiger, le climat est de type Csa. La 

pluviométrie moyenne est de 700 mm/an au nord et de 250 mm/an dans la partie sud. Les 

températures varient entre 20 et 40 °C de mai à septembre et de 2 à 12 °C de janvier à mars. 

 

Issue du découpage administratif institué par ordonnance n° 74/69 du 02 juillet 1974, relative 

à la refonte de l’organisation territoriale des Wilayas. Elle est organisée administrativement en 

45 communes et 12 daïras (sous préfectures), elle compte une population de  

728 290 habitants (recensement 2011)  avec une superficie totale de 4454 km². 

 

Pour  l’agriculture, la Superficie d’agriculture de la wilaya est estimée à 190 060 ha (42,67% 

de la superficie de la wilaya), dont 11 411 ha (6%) de superficie irriguée.  Les zones boisées 

tiennent une place importante dans la wilaya, elles occupent 112 250 ha (25,20% de la 
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superficie totale de la wilaya. Les principales essences forestières sont le pin d'Alep, le chêne 

vert et le chêne liège (Anonymous, 2013). 

4.1 Zones d’échantillonnage  

L’échantillonnage a duré 3 ans, d’Aout 2014  jusqu’au Juin  2017 (après le réveil des 

hérissons de leur hibernation : début de printemps jusqu’à l’autaumne ), un total de 27 

hérissons (13 femelles ,14 mâles) ont été échantillonnés, ils sont tous identifiés comme étant 

Atelerix algirus, le hérisson du Nord Algérien,l’espèce endémique de la région (Tab.3). 

21 sur 27 hérissons morts, principalement étaient victimes de la route suite à  des accidents du 

trafic routier ou  tués par les paysans  dans les forêts, champs et les jardins. 6  sur 27 hérissons 

(2 mâles, 4 femelles) ont été capturés vivant et on a procédé à un déparasitage  puis l’animal a 

été  relâché dans son  environnement naturel. 

Tous les échantillons ont été conservés  dans de l’alcool 70° ensuite traités au laboratoire 

VITROME de IHU- infection méditerranée Marseille-France. 

L’échantillonnage  a été réalisée  au niveau de différentes régions de la willaya de 

Bouira (fig.17) : 

 

Zone d’étude
BOUIRA

Bouira

Bechloul

Ahl-el-ksar

Ouled Rached

Le Nord Algérien

 

Figure 17.Carte géographique  montrant les  sites d’échantillonnage au niveau de la wilaya de Bouira  
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Tableau 3.Tableau récapitulatif des hérissons échantillonnés selon les régions 

 

 Tous les échantillons collectés ont été transportés au laboratoire de biologie de l’Université 

d’Akli Mohand Oulhadj  de Bouira  pour une première  identification morphologique des 

ectoparasites puis à  IHU –Infection Méditérranée l’unité de recherche : Vecteurs-Infections 

TROpicales et MEditérrannéennes (VITROME) – Marseille –France.  

 

Communes Coordonnées GPS Altitudes  Région Nombre de  

hérisson 

échantillonné 
Latitudes  Longitu

des  

DMS (degrés, 

minutes, 

secondes) 

Ahl-el-ksar 36.2531 

  

            

4.03944  36° 15′ 11″ 

Nord, 4° 2′ 

22″ Est. 

 

612 m 

Thiliwa 11 

Thigmit 04 

Thalamine 02 

Ahl-el-

ksar             

centre 

01 

Ighil  

mehalah 

01 

Ouled 

Rached 

36.2119 4.11046 36° 12′ 43″ 

Nord, 4° 6′ 

38″ Est . 

910 m Halassa 04 

Bechloul   36.2119 4.11046 36° 12′ 43″ 

Nord, 4° 6′ 

38″ Est. 

 

414 m Bechloul 03 

Bouira  36.3667 3.88333 36° 22′ 0″ 

Nord,  

3° 52′ 60″ Est. 

 

 

489 m 

Oued  

eddhous 

01 
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Le déparasitage a été effectué sur 14 entre eux  (12 morts, 2 vivants) étaient inestées 

d’arthropodes avec une moyenne de collecte de 40,25  puces  (1087/27) et 8.66 tiques 

(234/27) par hérisson (en calculant le nombre total des arthropodes/ le nombre total des 

hérissons échantillonnés ) , l’ecart type  (σ) est de 312.12 chez les puces et 63.63 chez les 

tiques . 

Le nombre des ectoparasites collectés est mentionné dans le tableau suivant : (Tab.4). 

Tableau 4.Nombre des ectoparasites récoltés des  hérissons échantillonnés par  région 

Région du hérisson  Nbre des 

hérissons 

échantillonnés  

Nombre des puces  Nombre des tiques  

Ahl-el-ksar (centre) 01  0  13  

Thigmit (Ahl-el-ksar) 03  241  168  

Thiliwa (Ahl-el-ksar) 04 790  24  

Halassa (Ouled rached) 04  10  16  

Bechloul (centre) 01  01  12  

Oued eddhous (Bouira) 01  45  1 

Total  14  1087  234 

 

Le   hérisson  Atelerix algirus  est un animal richement parasité, vu   le nombre élevé  des 

puces est de 1087 et celui des tiques 234 ,ce qui confirment quelques études   (Reeve, 

1994 ;Földvári et al., 2011).  

Les  régions Thiliwat et Thigmit  (Ahl-el-ksar ) sont plus parasitées que les  régions Halassa, 

Bechloul et Oued eddhous  car ses deux régions se caractérisent par  une forte ruralité, un 

réseau hydrographique important et  la présence des divers animaux sauvages  et domestiques 

(Aouadi et al., 2021).  
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Afin de réaliser une étude entomo-épidémiologiques ,nous avons scindé notre 

travail en deux grands projets : 

Projet I :Investigation de la prévalence et l’abondance des ectoparasites chez 

A. algirus 

5 Investigation de la prévalence et l’abondance  des ectoparasites chez A. 

algirus 

 Introduction  

Les hérissons sont des animaux  sauvages et animaux de compagnie dans plusieurs parties  du 

monde, ils sont connus pour être très fortement infestés des  tiques et des  puces à cause de 

leur régime alimentaire et leur vie dans les forets , Atelerix algirus fait parti des deux espèces 

endémique en Algérie, dans ce projet nous essayons d’étudier la prévalence  et l’abondance 

des  ectoparasites dans cette population des hérissons. 

5.1 Matériels  

 Matériel biologique : Les hérissons  (Atelerix algirus), tiques et  puces , un chien de 

chasse de race berger allemand pour rechercher  les hérissons et leurs cadvres 

 Matériel non biologique :, des tubes coniques, des pouts, solution de conservation 

d’échantillon (éthanol 70°), des pinces.produits chimiques de MALDI-TOF/MS,kit 

d’extraction d’ADN,appareillges (Microflex-Maldi-tof,EZ1–extracteur d’ADN EZ1 

,Biorad-qPCR, séquenceur,..etc 

 

5.2 Méthodes  

5.2.1  La collecte des ectoparasites (tiques & puces)  

Les cadavres de hérissons ont été récupérés à la main soit au bord des routes pour ceux qui 

ont été heurtés par des véhicules, dans les forêts ou les jardins pour ceux qui sont morts 

accidentellement empoisonnés par les agriculteurs. Après, nous avons procédé à un 

déparasitage de l’animal vivant aussi les cadavres des hérissons morts  dont la technique est la 

suivante : 
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a. Les tiques 

La collecte des tiques se fait  à l’aide d’une pince. La technique consiste à examiner 

visuellement en écartant les épines pour rechercher les tiques  visibles à l’œil nu et les 

prélever (Fig.18) ,le nombre total des tiques collectés 234 tiques dont 28 tiques gorgées.  

 

 

Figure 18.Méthode de récolte des tiques (Originale) 

b. Les puces 

Les puces dont nous disposons sont récoltées par prélèvement direct à l’aide  d’une pince dans 

une grande bassine de couleur claire, plus de 30 cm de hauteur pour évite leur fuite (Fig. 

19),le nombre total des puces collectés 1087.   

  

 

 

(A : déparasitage d’un hérisson  vivant, B : déparasitage  d’un cadavre) 

Figure 19.Méthode de collecte  des puces (Originale). 

  

Les ectoparasites prélevés sont conservés dans des tubes contenant de l’Ethanol à 70° car le 

desséchement fragilise très fortement les spécimens. Ils ont été triés par groupe, comptés, et 

chaque groupe d'arthropodes d'un même hérisson a été immédiatement placé dans le même 

tube. 

                        (A)                                                            (B) 
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5.2.2 Identification Morphologique des  espèces des ectoparasites  

Une loupe binoculaire (OPTIKA ST-30, FX-EU 20X (Via Rigla, Ponteranica BG, Italia) et 

des clés d’identifications ont été  utilisées pour identifier morphologiquement  les arthropodes 

collectés au niveau de l'espèce initialement en Algérie à  l'Université Akli Mohand Oulhadj de 

Bouira  (Bouattour, 2002 ;Walker et al., 2003;Beaucournu & Launay, 1990). 

L'identification morphologique a été vérifiée à l'IHU Méditerranée Infection (Marseille, 

France) à l'aide d'un stéréomicroscope Zeiss Axio Zoom V16 (Zeiss, Marly le Roi, France), 

d'un microscope numérique VHX-7000 (Kayence, Osaka, Japon) et des clés d’identification 

(Estrada-Peña et al., 2018  ;Beaucournu & Launay, 1990). 

Certains spécimens de puces sélectionnés au hasard ont été soumis à un éclaircissement qui 

consiste à tremper l'ensemble de l'échantillon ou sa partie d'intérêt dans une solution 

d'hydroxyde de potassium (KOH) à 10 % et un bain de lactophénol d'Amman avant d'être 

montés en milieu de montage Euparal afin de rendre les critères morphologiques plus visibles. 

5.2.3 Identification des arthropodes collectés par le Matrix-Assisted Laser 

Desorption Ionization/Time-Of-Flight- Mass Spectrometry (MALDI-TOF/MS)  

 L’identification  morphologique des espèces  d’ectoparasites reste une affaire des 

spécialistes,d’autre part  nous avons utilisé le MALDI-TOF-MS qui a été rapporté comme une 

méthode encourageante pour l'identification des arthropodes, afin de soutenir l'identification 

morphologique des arthropodes, quatres-vingt -douze tiques (dont 28 des tiques gorgées) et 

vingt-six puces ont été sélectionnées au hasard et disséquées pour passer au MALDI-

TOF/MS. 

5.2.3.1  Principe  

MALDI-TOF / MS est connu pour être une technique analytique extrêmement sensible ce qui 

permet la détection de grandes biomolécules plus fragiles comme les  peptides, les protéines,  

les glycoprotéines et les oligonucléotides en raison de sa capacité à détecter rapidement de 

grandes biomolécules en quantités infimes, MALDI-TOF / MS est un outil idéal pour 

caractériser les biomarqueurs des maladies dans des échantillons biologiques , le spectromètre 

de masse MALDI-TOF est un spectromètre couplant  une source d’ionisation laser assistée 

par une matrice (MALDI = Matrix-Assisted Laser Desorption/Ionisation) et un analyseur à 

temps de vol (TOF = Time-Of-Flight) (Cho et al., 2015). 
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Son principe  est basé sur le bombardement de molécules d'échantillon avec une lumière laser 

pour provoquer l'ionisation de l'échantillon en fonction de leurs rapports masse / charge (m / 

z). L’échantillon est mélangé à la matrice et placé sur une lame. Le dépôt (ou spot) formé est 

appelé cible. La matrice transforme l'énergie laser en énergie d'excitation pour l'échantillon, 

ce qui conduit à la pulvérisation d'ions d'analytes et de matrice à partir de la surface du 

mélange. De cette manière, le transfert d'énergie est efficace et les molécules d'analytes  sont 

également épargnées par une énergie directe excessive qui peut provoquer une décomposition. 

Les ions transmis par le dispositif sont détectés, comptés  voire identifiés, à l’aide d’un 

détecteur (Fig.20). 

Un ordinateur pilote  l’appareil, effectue l’acquisition des données réduites sous forme de 

spectres de masse qu’il permet d’analyser. La matrice doit être préparée sous hotte chimique 

avant chaque série d’analyses et conservée à 4 ºC à l’abri de la lumière.  

 

Figure 20.Le procédé de spectrométrie de masse MALDI-TOF (Clark et al., 2013)  

 

5.2.3.2 La préparation des ectoparasites  

Le MALDI-TOF/MS est une  nouvelle technique qui a  montré  son efficacité dans le 

domaine d’identification des espèces des arthropodes ces dernières années. (Yssouf, 

Socolovschi, et al., 2013;Yssouf et al., 2013;Yssouf et al., 2014;Yssouf et al., 2016;Nebbak et 

al., 2017 ;Diarra et al., 2017). 

 

Le protocole utilisé  pour les tiques  est appelé « Dry –MS » qui consiste à effectuer une 

dissection  des  quartes pattes   sous  un  microscope optique   (Zeiss Axio Zoom.V16, Zeiss, 

Marly le Roi, France), et les sécher pendant une nuit à 37°C dans le bain sec (Diarra et al., 
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2017),ces pattes vont être homogénéisées avec une pincée de poudre de verre, plus 40µl de 

Mix (50% ACN, 70% AF) dans le TissueLyser (QIAGEN, Allemagne), pendant 60s  3/ cycles 

à une fréquence de 30Hz (Nebbak et al., 2017) . 

Pour identifier les espèces des puces par MALDI-TOF/MS, des études  ont prouvé que 

l’usage des échantillons céphalothorax des puces est l’échantillon le plus  préférable (Yssouf 

et al., 2014).  

Pour cela, nous avons procédé à une désalcoolisation des céphalothorax au bain sec à 37 °C 

pendant la nuit pour éliminer l’éthanol , ensuite  une bille de tungstène stérile est ajouté au de 

20µl de mix (70% AF.50% ACN), tous vont être mélangés dans le tissueLyser ,3 cycles de 

30s à une fréquence de 30Hz. ( Zurita et al., 2019) 

Les profils des spectres obtenus seront visualisés avec Flex analysis v.3.3 software, les 

spectres de haute qualité ont été testés à l'aveugle à l'aide du logiciel MALDI Biotyper v.3.0 

par rapport à la base de données de laboratoire (Vitrome- Marseille) contenant les spectres de 

référence de plusieurs espèces d'arthropodes (Yssouf, Flaudrops, et al., 2013). 

Le protocole de la préparation du  MALDI-TOF/MS selon (Williams et al., 2003)  (Annexes 

01,02). 

5.2.4 Extraction d’ADN des arthropodes 

Seize tiques,  vingt-huit tiques femelles gorgées  ( la moitié des corps des tiques non gorgées 

et environ ¼ des corps de tiques gorgées) ont été soumises à une identification moléculaire en 

plus, vingt-six puces ont été également sélectionnées au hasard et soumises à une extraction 

d'ADN.L’extraction a été effectuée  avec un kit EZ1 DNA Tissue (Qiagen)  selon les 

recommandations du fabricant, en commençant avec une prélyse qui consiste à ajouter 180µl 

de tampon de lyse G2 et 20µl protéinase K (Qiagen, Hilden, Allemagne) des arthropodes 

(tique avec 04 pattes, la moitié de la puce),  puis suivie d’une incubation à 56°C pendant une 

nuit. 

Le volume total d’ADN récupéré à la fin  de l’extraction  est d’ordre de 100µl de tampon, il 

sera conservé  à -20°C jusqu’à l’utilisation (Diarra et al., 2017) (Annexe 02). 

5.2.5 L’identification Moléculaire des arthropodes  

L'ADN de vingt-six puces ,seize  tiques et vingt-huit femelles gorgées ont été sélectionnées au 

hasard et soumis à une PCR conventionnelle, suivie d'un séquençage dans un thermocycleur 
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automatisé (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA), amplifiant un fragment d'environ 

1000 paires de bases de l'ITS1 (espaceur transcrit interne) et un fragment de 460 paires de 

bases du gène de l'ARN 16S de la tique respectivement pour l'identification des puces et des 

tiques, comme décrit précédemment (Vobis et al., 2004;Boyer et al., 2019).  L'ADN de Rh. 

sanguineus sl. et Ctenocephalides felis spécimens identifiés et élevés dans laboratoire  

(Vitrome- Marseille) ont été utilisés comme témoins positifs. Un mélange PCR sans ADN a 

été utilisé comme contrôle négatif. 

5.2.6 Calcul des indices parasitaires 

Dans le but d’évaluer le parasitisme de l’espèce de hérisson étudiée, nous avons calculé trois 

indices parasitaires proposés par (Bush et al., 1997). 

5.2.6.1 La prévalence parasitaire (Pr%) 

La prévalence est le nombre d'hôtes infectés par un ou plusieurs individus d'une espèce 

parasitaire particulière (ou groupe taxonomique) divisé par le nombre d'hôtes examinés pour 

cette espèce parasitaire.  

La prévalence parasitaire est le rapport du nombre des hérissons infestés  (NHI) par un groupe 

donné de parasites  sur  le nombre des hérissons examinés (NHE).  

Pr: Prévalence. 

NHI: Nombre de Hérissons infestés d’ectoparasites 

NHE: Nombre de Hérissons  examinés 

D'après Valtonen et al., (1997) les espèces sont qualifiées de fréquentes ou principales (Pr > 

50%), secondaires ou intermédiaires (10% ≤ Pr ≤ 50%), rares ou satellites (Pr < 10%) 

5.2.6.2 Intensité parasitaire moyenne 

C’est le rapport entre le nombre total des individus d’une espèce parasite dans un échantillon 

d’une espèce hôte et le nombre d’hôtes infestés par le parasite 

NP : Nombre de total d’une espèce parasite. 

NHI: Nombre de  Hérissons infestés 

Pour les intensités moyennes (IM), la classification adoptée est celle de  Bilong-Bilong & 

Njiné (1998)  : 

 L'intensité moyenne (Im) était élevée si Im est supérieur à 100, moyenne si Im se situait entre 

50 et 100, faible si Im se situait entre 10 et 50; et très faible si Im est inférieur à 10 

Pr = NHI/NHE×100 

 

Im = NP/NHI 
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5.2.6.3 L’abondance parasitaire moyenne (Am) 

L’abondance parasitaire est le rapport du nombre total d’individus d’un groupe de parasites 

dans un échantillon d’hôtes (NP) sur le nombre total d’hôtes (infestés ou non infestés) dans 

l’échantillon (NPE). C’est le nombre moyen d’individus d’un groupe donné de parasites par 

hôtes examinés. 

NP: Nombre de parasites. 

NHE: Nombre de Hérissons  examinés 

. 

Projet II :Détection des microorganismes pathogènes  chez  A. algirus 

6 Détection des microorganismes chez A. algirus 

Introduction  

Les  hérissons sont  des animaux de compagnie dans plusieurs parties du monde, leur valeur 

dans le domaine vétéro-médical est liée à leurs différents habitats tels que les régions urbaines 

et suburbaines ainsi qu'aux innombrables agents pathogènes zoonotiques qu'ils peuvent 

abriter, l’objectif de cette étude est d’enquêter sur la présence de divers micro-organismes 

zoonotiques dans les organes du hérisson (Atelerix algirus) et dans leurs arthropodes 

hématophages associés dans une région du centre-nord de l'Algérie (Bouira). 

6.1 Matériels 

  Matériel biologique : Un chien de chasse de race berger allemand pour rechercher  

les hérissons et leurs cadavres,les organes des hérissons (rein, rate),  échantillon du 

sang, tiques et  puces, 

 Matériel non biologique : des tubes coniques, des pouts, solution de conservation 

d’échantillon (éthanol 70°), une trousse chirurgicale. Le matériel de laboratoire (la 

trousse de matériel chirurgical : bistouri, pinces…) est stérilisé et désinfecté par 

autoclave au niveau des laboratoires de l’université de Akli Mohand Oulhadj –Bouira 

avant  et après son utilisation,produits et appareillages de biologie moléculaire, 

logiciel ChromasPro pour l’assemblage des séquences d’ADN,logiciel de construction 

des arbres phylogénétiques (MEGA x).  

Am = NP/NHE 
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6.2  Méthodes 

6.2.1 L’entretien des hérissons & ponction cardiaque  

Les hérissons vivants ont été mis dans des cages  menées d’une grille et revêtues du foin ou 

de paille pour chauffer et absorber les liquides (Un hérisson par cage car ils sont des animaux 

solitaires, ils ne se rencontrent que pour se reproduire), le hérisson est insectivore, son régime 

alimentaire  se compose des  vers de terre, de mollusques,… etc. Mais celui en captivité peut 

s’adapter à un régime normal , nous avons essayé d’équilibrer leur régime tout en se basant 

sur  ces produits qui  sont adaptés des  sites de protection et d’élevage des hérissons :les 

produits carnés destinés aux chats et chiens ,la viande et les œufs bien cuits ,eau ,salade et 

fruits secs :raisin ,abricot ,figues. Tout en évitant le lait et le pain ou leurs dérivés  car ils ont 

une intolérance au lactose et  au gluten,pendant une semaine. (Annexe 04). 

Nous avons procédé à une ponction cardiaque  sur 6 hérissons, dans le but de prélever le sang 

dans un tube sec stérile ou  un tube EDTA cela  permettant de garder les hérissons  vivants 

(Annexe 04).Après avoir réalisé la prise du sang, le hérisson en captivité est inspecté après 

pour rechercher les ectoparasites  puis relâché dans la nature dans son site de capture (habitat  

original). 

6.2.1 La dissection des hérissons  

 Apres avoir effectué le déparasitage sur les cadavres des hérissons, on procède à une 

dissection ; la rate et le rein de chaque hérisson ont été collectés et immédiatement placés 

séparément dans des flacons stériles contenant 70 % d'éthanol. (Voir l’annexe 05). 

Tous les échantillons ont été conservés à température ambiante avant d'être transportés au 

laboratoire VITROME de l'IHU Méditerranée Infection, (Marseille, France) pour l’analyse. 

6.2.2 Extraction d’ADN  

Tous les échantillons de sang, rein et  rate des hérissons, 138/218 tiques et 119/853 puces 

sélectionnés au hasard ont été soumis à une extraction d'ADN. Un morceau d'environ 25 mg 

de chaque organe, les abdomens des puces et la moitié des corps des tiques ont été transférés 

individuellement dans des tubes Eppendorf de 1,5 ml et incubés une nuit à 56°C dans 180 µl 

de tampon de lyse G2 et 20 µl de protéinase K (Qiagen, Hilden, Allemagne) pour permettre la 

lyse des tissus (Diarra et al., 2017) (Annexe 03). 

L'ADN a été extrait de 200 µl de chaque échantillon dans un éluat de 100 µl en utilisant le kit 

de tissus ADN EZ1 (Qiagen) avec le robot EZ1 (Qiagen) conformément aux instructions du 
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fabricant. L'ADN a été soit utilisé immédiatement, soit conservé congelé à -20°C jusqu'à son 

utilisation (Sadeddine et al., 2020). 

6.2.3 La  détection moléculaire des microorganismes pathogènes  

L’ADN extrait a été soumis à des réactions quantitatives en chaîne par polymérase (qPCR) à 

l'aide d'amorces ciblant RKND pour Rickettsia spp., ITS2 pour Bartonella spp., ITS4 pour 

Borrelia spp., ARN 16S pour Leptospira spp., IS1111 pour Coxiella burnetii et 23S pour 

Anaplasmataceae et réalisé dans un système de détection CFX96 Touch™ (Bio-Rad 

Laboratories, Foster City, CA, USA) selon les instructions du fabricant (Diarra et al., 

2017 ;Keita et al., 2020). Chaque réaction contenait des contrôles négatifs (mélange PCR sans 

ADN et ADN d'un échantillon de puce ou de tique élevé en laboratoire) et un contrôle positif 

(ADN de souches bactériennes cultivées dans laboratoire IHU-Marseille). Les échantillons 

étaient considérés comme positifs lorsque les valeurs seuil du cycle (Ct) étaient ≤ 35. 

Tous les échantillons positifs pour le gène RKND de Rickettsia spp.  ont été soumis à d'autres 

qPCR à l'aide d'amorces et de sondes spécifiques ciblant R. felis et/ou R. typhi pour les puces 

et R. aeschlimannii ou R. massiliae et/ou R. conorii pour les tiques (selon les espèces de 

tiques). De même, tous les arthropodes positifs pour le gène Anaplasmataceae 23S ont été 

testés pour Wolbachia spp., et les échantillons positifs pour C. burnetii IS1111 ont été soumis 

à un deuxième test ciblant le fragment de gène spécifique de C. burnetii IS30A (Annexe 09). 

Les échantillons positifs dont les espèces bactériennes n'ont pas pu être confirmées par qPCR 

spécifique ont été soumis à une PCR conventionnelle et à un séquençage pour la 

détermination des espèces. Des témoins négatifs et positifs ont été utilisés comme décrit ci-

dessus. Les séquences des amorces et des sondes utilisées sont répertoriées dans l’annexe 10. 

À l'aide du logiciel ChromasPro version 1.7.7 (Technelysium Pty. Ltd., Tewantin, Australie), 

les séquences obtenues ont été assemblées, analysées, corrigées puis exposées contre ceux de 

NCBI GenBank (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/ Blast.cgi) pour les comparer aux séquences de 

référence disponibles. 

6.2.1 Analyse phylogénétique 

Afin d'effectuer une identification spécifique, une analyse d'alignements de séquences 

multiples des séquences partielles obtenues pour Leptospira spp.(rpoB), Bartonella spp.( 

ftsZ), Rickettsia spp. (ompA), Anaplasmataceae (23S) et Ehrlichia spp. Les gènes séquencés 

par groEL, ainsi que leurs séquences de référence correspondantes disponibles dans GenBank, 
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ont été réalisés à l'aide du logiciel MEGA version X (Kumar, Stecher, Li, Knyaz et Tamura 

2018) avant le tracé des arbres phylogénétiques (voir Annexe 10). 

Les modèles du logiciel MEGA version X (Kumar) ont été utilisés pour trouver le meilleur 

modèle d'ADN pour chaque donnée d'alignement. Le modèle avec le critère d'information 

bayésien (BIC) le plus bas a été choisi pour chaque tracé d'arbre phylogénétique. Les arbres 

phylogénétiques ont été déduits en utilisant la méthode du maximum de vraisemblance 

(Maximum Likehood :ML) sous le modèle Hasegawa-Kishino-Yano (HKY) +G+I pour 

Bartonella spp. gène ftsZ, modèle Tamura à 3 paramètres (T92) +G pour Anaplasmataceae 

23S et Rickettsia spp. gène ompA, modèle HKY +G pour Ehrlichia spp. gène groEL et 

Wolbachia clades gène Anaplasmataceae 23S et le modèle Kimura à 2 paramètres (K2) +G 

pour Leptospira spp. gène rpoB. Le support de la topologie a été examiné en utilisant le 

bootstrap (Felsenstein, 1985) sur 200 réplications pour tous les arbres phylogénétiques, les 

valeurs de bootstrap inférieures à 60% ne sont pas affichées. 
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7 Résultats de projet I : Investigation de la prévalence et l’abondance des 

ectoparasites chez A. algirus 

 

Le but de ce projet est d’évaluer  la prévalence et l’abondance  des ectoparasites (tiques et 

puces ) chez les hérissons d’Algérie Atelerix algirus  dans différentes  régions  de la province 

de Bouira (Ahl –El-Ksar (Ahl-el-ksar centre ,Thiliwa,Thigmit,Thalamine,Ighil Mehallah) , 

Ouled Rached (Halassa, Assif  -el - Khemis ), Bechloul (Bechloul centre), Bouira (Oued 

eddhous). 

7.1 Résultat d’identification morphologique des espèces de tiques et puces  

L’examen  morphologique au laboratoire des puces et tiques  collectées nous a permis 

d’identifier deux espèces de tiques (Rh. sanguineus s.l. ,  Hae. erinacei ) ,des tiques engorgées 

de sang identifiées jusqu’au genre Rhipiciphalus spp. (femelles engorgées dépourvues de 

caractéristiques permettant une identification définitive c’est pour cette raison sont soumis à 

une identification par MALDI-TOF/MS et  moléculaire ) ,et une seule espèce de puces 

Archaeopsylla erinacei  (Fig 21,Fig.25). 

a c

b

 

a : Vue d'ensemble d'une puce A. erinacei femelle montée dans le milieu de montage Euparal après l’éclaircissement  de 

KOH ; b : Tête d'échantillon de puces A. erinacei montée dans le milieu de montage Euparal après l’éclaircissement de  

KOH : Les épines des cténidies génales et pronotales sont indiquées par des flèches, c : Vue d'ensemble d'une puce A. 

erinacei femelle sans l’éclaircissement de KOH. 

Figure 21: Photographies de puces Archaeopsylla erinacei prélevées sur un hérisson Atelerix algirus prises avec 

un stéréomicroscope Zeiss Axio Zoom V16 (G X20) (Zeiss, Marly le Roi, France). 

 



Chapitre IV Résultats & Discussons   

 

  
Page 58 

 
  

 Archaeopsylla erinacei  

La tête possède deux épines coniques isolées de chaque coté. La cténédie pronotale est formée 

de 2 à 8 épines peu serrées. Sa tête est aussi longue que large au niveau de l’oeil, présente une 

petite épine conique isolée à l’extrémité postérieure de la fossette antennaire ainsi que des 

yeux bien développés (Fig.22).  

 

 

 

Figure 22.Critères d’identification morphologique des puces Archaeopsylla erinacei 
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 Rhipicephalus sanguineus   

La base du capitulum  une forme d’hexagone et le rostre est court. En position dorsale des 

yeux plats peu visibles et des festons bien nets.En position ventrale on peut voir des plaques 

adanales et des plaques stigmatiques bien développées. Le coxæ I est bifide et possède deux 

épines.Festons et sillons adanaux marqués, plaques stigmatiques effilées, ocelle plat, plaques 

adanales de forme triangulaire, à base étroite ; scutum avec ponctuations interstitielles fines 

ou moyennes, ponctuations pilifères très apparentes, sillon scapulaire non distinct (Fig.23). 

 

 

Figure 23.Critères d’identification morphologique des tiques Rhipicephalus sanguineus 
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 Haemaphysalis erinacei 

Yeux absents ; plaques stigmatiques ovalaires ; article II du pédipalpe plus large que l’article 

III ; base du capitulum trapézoïde ; coxa I à éperon court ; mâles sans plaques ventrales … 

Présence de festons adanaux ; sillon anal en demi-cercle postérieur à l’anus, Palpes allongés 

(articles II habituellement plus longs que larges) ; ocelles arrondis  Palpes ramassés (articles II 

aussi larges ou plus larges que longs) ; ocelles ovales, Scutum sans ornement émaillé ; 

éperons de la coxa I très longs (Fig.24). 
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Figure 24.Critères d’identification morphologique des puces Haemaphysalis  erinacei 

Nos résultats de collecte  confirment que les hérissons peuvent héberger une grande variété 

d’ectoparasites  à cause de son mode de vie et son régime alimentaire (Földvári et al., 

2011),on remarque une Co-infestation tiques –puces  chez presque la totalité des hérissons ( 

Tab. 5). 

Tableau 5.Répartition  des espèces d’ectoparasites collectés 

 

Ectoparasi

tes 

Espèces Nbre 

hérisson

s morts  

infestés 

Nbre 

hérissons  

vivants 

infestés 

Nbre 

d’ectoparasites 

collectés (morts) 

Nbre 

d’ectoparasites 

collectés 

(vivants) 

Puces  A. erinacei 11 2 853 (331♂,522♀) 234 (92♂,142♀) 

Tiques  Hae. erinacei 10 0 39 (39♂) 0 

Rh.sanguineu

s s.l 

7 2 151(146♂,5♀) 16 (16♂) 

Rhipiciphalus 

spp 

5 0 28 (28♀) 0 

 

Les résultats d’identification des espèces des puces enregistrent la présence d’une seul espèce 

qui  Archaeopsylla erinacei la puce de hérisson (Tab .4), ce qu’il a été déjà rapporté par  

d’autres études  (Gaglio et al., 2010 ; Khaldi et al., 2012 ; Pfäffle et al., 2014; Goz et al., 

2016). L’identification des tiques a révélé une dominance de genre Rhipiciphalus 

(Rh.sanguineus .s.l qui est selon Almeida et al., (2017) considérée comme la tique la plus 

abondante dans le monde grâce à sa large  gamme d’ habitats  et d’hôtes , y compris le bétail, 

les animaux de compagnie et la faune sauvage ;suivi du genre Haemaphysalis 

(Hae.erinacei :ses  hôtes préférés sont les mammifères terrestres, tels que les hérissons et les 

carnivores pour les tiques adultes) (Guglielmone et al., 2014) . 
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a : Haemaphysalis erinacei ♂,b: Rhipiciphalus spp. ♀ c–d: Rhipiciphalus sanguineus.sl ♀, ♂ 

Figure 25.Photos originales des tiques (Gx8) 

7.2 Résultats d’identification  des arthropodes par MALDI-TOF/ MS  

 

Dans la présente étude, cette technologie a été utilisée comme outil complémentaire pour 

soutenir l'identification morphologique et moléculaire des arthropodes collectés. 

vingt-six (26/853) puces A. erinacei, 13/39 Hae. erinacei ,51/151 Rh. sanguineus s.l. ont été 

sélectionnés au hasard parmi différents hérissons pour être soumis à une analyse MALDI-

TOF MS. De même, afin de déterminer l'espèce des 28 tiques engorgées morphologiquement 

identifiées au niveau du genre comme Rhipicephalus spp., elles ont également été soumises à 

une analyse MALDI-TOF MS : 24 /26 (92,3 %)  puces ( A. erinacei), 12/13 (92,3 %) tiques  

(Hae. erinacei ,48/51 (94,1 %) Rh. sanguineus s.l. et 28 (100%) Rhipicephalus spp. gorgées, 

ont fourni des  spectres reproductibles et de hautes qualités au sein de chaque espèce  (Fig.26) 

(Tab.6). 
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Tableau 6.Résultat d'identification des arthropodes par le MALDI-TOF/MS 

(*) LSV : Valeur du score logarithmique 

Les 

échantillons 

testés/I 

morphologi

que 

Nombre des 

spécimens 

avec spectres 

de Bonne 

qualité  

Nombre des 

spécimens 

utilisés  pour 

la mise à jour 

de  

database 

Nombre des 

spécimens 

utilisés pour 

Blind test 

 Identification 

correcte avec 

Blind test 

 

LSV* 

obtenus  

par blind 

test  

26 

A.erinacei 

24/26 

(92.31%) 

4 20 20/20 

(100%) 

1.861 – 

2.485 

(average: 

2.172) 

13 

Hae.erinacei 

12/13 

(92.31%) 

2 10 10/10 

(100%) 

1.926 – 

2.226 

(average: 

2.068) 

51 

Rh.sanguine

us s.l 

48/51 

(94.12%) 

3 45 45/45 

(100%) 

1.415 – 

2.362 

(average: 

1.916) 

28 

Rhipicephalu

s spp. 

28/28 

(100%) 

0 28 28/28 

(100%) 

1.451 – 

2.085 

(average: 

1.856) 

118 112/118 

(94.91%) 

9 103 103/103 

(100%) 

1.415 – 

2.485 



Chapitre IV Résultats & Discussons   

 

  
Page 64 

 
  

 

Figure 26.Profils spectraux MALDI-TOF MS de chaque espèce d’arthropodes 

7.2.1 Résultat d’identification moléculaire des arthropodes collectés 

 

Afin de confirmer l'identification morphologique des arthropodes, six Hae. erinacei, dix Rh. 

sanguineus s.l et vingt-six A. erinacei précédemment identifiés morphologiquement ont été 

sélectionnés au hasard pour être soumis à une identification moléculaire ainsi que les 28 

femelles gorgées de Rhipicephalus spp., afin de déterminer l’espèce . Des séquences partielles 

de bonne qualité ont été obtenues pour 100% (16/16) des tiques  non engorgées (Hae. erinacei 
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et Rh. sanguineus s.l.), 88,5% (23/26) des puces testées, et 75 % (21/28) des tiques engorgées 

(Rhipicephalus spp). 

La comparaison  de  séquences 16S  de Rh. sanguineus s.l non gorgées avec celles qui se 

trouvent sur la base de données de GenBank (analyse BLAST) a révélé que des identités 

allant de 99,15 % à 100 % avec Rh. sanguineus de référence disponibles dans GenBank 

(numéros d'accès : MG855662, MH018852, MW172416, JX997393 et KT382469) 

comprenant des séquences de l'haplotype Rhipicephalus sanguineus IIa de la lignée tempérée 

d'Algérie, de Croatie et de Malte (numéros d'accès : KX793742, KX793735, KX793726 et 

KX793724) (Sándor Hornok et al., 2017) ,tandis que ceux des tiques engorgées  

(Rhipicephalus spp ) présentaient des identités allant de 97,66 % à 100 % avec les séquences 

de référence de Rhipicephalus sanguineus (numéros d'accès : KX793742, KT382469, 

MH630344, KT382465, JX997393, MH018852). Parmi ces spécimens gorgés (Rhipicephalus 

spp.), seize avaient des identités avec des séquences de référence de l'haplotype 

Rhipicephalus sanguineus IIa de la lignée tempérée et cinq avaient des similitudes avec des 

séquences de l'haplotype IIb de la même lignée. 

Les séquences 16S obtenues pour Hae. erinacei avait une couverture de requête (Query 

cover) allant de 95 % à 100 % et des identités allant de 97,44 % à 97,97 % avec les  séquences 

références 16S de Hae. erinacei  de GenBank (numéros d'accès : KX901846 et KU880549). 

Quant aux résultats BLAST des séquences de puces ITS1, ils avaient une identité allant de 

99,77% à 100% avec ceux d'A. erinacei disponibles dans GenBank (numéros d'accès : 

LT627362, LT604112 et LT576377(Tab.07). 

Ces résultats moléculaires soutiennent l'identification morphologique et MALDI-TOF/MS 

précédemment réalisée, les séquences obtenues pour les arthropodes sont dans l’annexe 03, 

les séquences partielles d'ARN 16S de la tique (Hae. erinacei et Rh. sanguineus s.l.) et les 

séquences partielles ITS1 de la puce (A. erinacei) ont été déposées dans GenBank et les 

numéros d'accession sont résumés  dans l’annexe 04. 
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Tableau 7.Résultat d'identification moléculaire des arthropodes 

 

Espèce 

Selon 

identification 

morphologiq

ue 

Nombre 

de 

Spécimen

s testés 

Séquences 

 de Bonne 

qualité 

Résultat du 

(BLAST)  

1er numéro d'accès à la 

GenBank (ID%) 

A. erinacei 26 23/26 

(88.46%) 

A. erinacei LT627362 

LT604112 

LT576377 

(99.77%-100%) 

Hae. erinacei 6 6/6 

(100%) 

Hae. erinacei KX901846 KU880549 

(97.44%-97.97%) 

Rh. 

Sanguineus 

 

 

10 10/10 

(100%) 

Rh. Sanguineus s.l MG855662 

MH018852 KX793742 

MW172416 JX997393 

KT382469 

(99.15%-100%) 

 

Rhipicephalus 

spp. 

(tiques 

gorgées) 

 

28 21/28 

(75%) 

Rh. Sanguineus s.l KT382469 

MH630344 

KT382465 

JX997393 

MH018852 

(99 66%-100%) 

Total 70 60/70 

(85.71%) 
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7.3   Méthode d’exploitation des résultats par les indices parasitaires 

Le taux d’infestation enregistré dans notre étude était de  57.1%  (12/21) chez les hérissons 

morts et 33.3% (2/6)  chez les vivants, presque la majorité étaient infestés de tiques et puces. 

2/12 (16,67 %) des hérissons  étaient parasités uniquement par des tiques, 0/12 (0 %) étaient 

parasités uniquement par des puces et 10/12 (83,33 %) étaient parasités à la fois par des puces 

et des tiques. 

Onze (91,7%) des douze hérissons parasités étaient co-infestés par au moins 2 espèces 

d'arthropodes, les infestations mixtes furent une association de l’espèce Archaeopsylla 

erinacei et  Haemaphysalis erinacei avec l’espèce  de tiques Rhipiciphalus sanguineus .s.l 

(Tab.8) . 

Les indices parasitaires des arthropodes ont été calculé comme  chez l’espèce Archaeopsylla 

erinacei :prévalence(Pr) :11/21×100=52.3%,Intensité moyenne (Im) :853/11=77,4, 

L’abondane moyenne (Ab) :853/21=40.6. 

Tableau 8.Indices parasitaires des puces et des tiques du hérisson 

Ectoparasites Espèces Prévalence 

(Pr) 

Intensité 

moyenne 

(Im) 

Abondance 

(Am) 

 

 

Puces  Archaeopsylla erinacei 52.3% 77.5 40.6 

Tiques  Haemaphysalis erinacei 47.6% 3.9 1.8 

Rhipiciphalus sanguineus.s.l  38.09% 22.3 8.5 

Rhipiciphalus spp  23.8% 5.6 1.3 

 

Ainsi l’espèce prépondérante est bien Archaeopsylla erinacei avec 11 hérissons parasités sur 

21 soit une prévalence de 52.3%, suivie  Haemaphysalis erinacei  par 47.6%, Rhipiciphalus 

sanguineus .s.l 33.3%  et  Rhipiciphalus spp.23.8%.  

L’intensité moyenne la plus élevée est celle d’Archaeopsylla erinacei avec 77,5 suivie par 

Rhipiciphalus sanguineus 21.5, Rhipicephalus spp 5.6 et enfin Haemaphysalis erinacei 3,9. 

 Le sexe –ratio de la population des puces  

Il est  calculé comme suit : Sex-ratio = 𝒏𝒐𝒎𝒃𝒓𝒆 𝒅𝒆 𝒎𝒂𝒍𝒆𝒔
𝒏𝒐𝒎𝒃𝒓𝒆 𝒅𝒆 𝒇𝒆𝒎𝒆𝒍𝒍𝒆𝒔⁄  
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Le sexe- ratio de  peuplement  des Archaeopsylla erinacei est de 0,637, les 1087 puces 

collectées étaient réparties comme suit 664 femelles (66.01%), 423 mâles (38.9%). 

Cette étude a enregistré  que le nombre des puces mâles est moins que des femelles, d’après 

Dudek et al.,( 2017) le ratio de sexe est en faveur envers les femelles, sous une grande 

compétition, elles dominent les mâles sur de pauvres hôtes.  

7.4 Discussion de projet I 

Atelerix algirus est une espèce endémique du Nord de l’Afrique, bien  que les hérissons soient 

connus pour être des hôtes parfaits pour les ectoparasites à cause de leur mode de vie, il existe 

peu d’informations publiées concernant la population d’ectoparasites qui infestent cette 

espèce. 

Cette étude est munie au centre d’Algérie  montre que 12 (57.1%) sur 21 cadavres des 

hérissons examinés sont parasités d’arthropodes ,(33.3%) avec 2/6 hérissons vivants , dans 

une étude similaire des populations des ectoparasites des hérissons morts (Erinaceus 

concolor) , principalement  des victimes du trafic routier dans la province du Bursa en 

Turquie , Girisgin et al., ( 2015) reportent un taux d’infestation supérieur à le notre  11/19 

hérissons (57.8%) ,ils ont détecté un total de 3 espèces de tiques Rh sanguineus ,Hyalomma 

aegyptium, Haemaphysalis parva et une espèce de puce Archaeopsylla erinacei. 

 Nous remarquons que le hérisson Atelerix algirus est un animal richement parasité, vu  le 

nombre élevé des puces est de 1087 et celui des tiques 234 cela peut s'expliquer par les 

caractéristiques des régions échantillonnées qui sont favorables au développement des 

ectoparasites: un  climat modéré ,  une forte ruralité, un réseau hydrographique important et  

une présence de divers animaux sauvages et domestiques, on remarque aussi une co-

infestation tiques –puces chez presque la totalité des hérissons échantillonnés ;ce qui confirme 

les résultats des Girisgin et al., ( 2015) ,ces taux élevés des arthropodes collectés pourraient 

s’explique aussi par rapport aux cycles biologiques des arthropodes  car les tiques sont des 

parasites obligatoires tout au long leur cycle de vie ,ils ont besoin de d’un repas sanguin pour 

chaque stade de développement.  

Les résultats d’identification des espèces des puces enregistrent la présence d’une seul espèce 

qui est  Archaeopsylla erinacei la puce d’hérisson (Tab.4), ce qu’il a été déjà cité dans 

d’autres études précédentes   chez d’autres espèces  des  hérissons en Allemagne  (Visser et 
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al., 2001),  en Grande Britain  (Gaglio et al., 2010), en Hongrie (Földvári et al., 2011) , la 

république de Tchèque ,(Pfäffle et al., 2014),en Iran (Hajipour et al., 2015) . 

En grand Maghreb, peu d’études de l’ectoparasitisme chez l’espèce A. algirus  existent, ceux 

qui ont été réalisées révèlent  que cette espèce héberge un cocktail d’ectoparasites (puces et 

tiques ) ;en Libye ,Hosni & El Maghrbi (2014),annoncent  un taux d’infestation Atelerix 

algirus  55.7% qui est inférieur  à ce lui trouvé dans cette étude ,ils ont cité  que cet hérisson 

est infesté de deux espèce de puces Xenopsylla cheopis et Ctenocephalides .canis et une seule 

espèce de tique Rhipicephaleus  appendiculatus . 

D’après Dudek et al., (2017)  , le ratio de sexe est en faveur envers les femelles, aussi elles 

dominent les mâles sur de pauvres hôtes. Cependant pour les tiques, ces études ont enregistré  

que la présence de   02 espèces Rh. sanguineus , I. hexagonus. 

Nos résultats vont dans le même sens et confirment  les résultats des 3 études précédentes  

effectuées sur le même model biologique (Atelerix algirus),malgré la différence géographique 

et climatique de ces dernières études y compris la notre : dominance de l’espèce A. erinacei 

suivis de genre Rhipicephalus,sauf qu’on signale que l’identification morphologique révèle 

aussi la présence de l’espèce  Haemaphysalis erinacei. 

Pour confirmer l'identification morphologique des ectoparasites d'Atelerix algirus, nous avons 

utilisé l'analyse MADI-TOF/MS comme une technique qui est devenue un outil efficace et 

rapide pour l'identification des arthropodes au cours des dernières années. 

Les puces sont de petits insectes; ainsi, ils sont difficiles à identifier pour la raison que les 

critères morphologiques pour identifier et distinguer les espèces sont parfois très subtils et 

difficiles à observer même pour les personnes ayant des compétences entomologiques. Leur 

identification nécessite souvent un éclaircissement de  KOH suivi d'un montage dans un 

milieu entre lame et lamelle afin de rendre les critères morphologiques plus visibles. Cette 

méthode de montage rend l'échantillon inutilisable pour une analyse ultérieure. Par 

conséquent, il ne peut pas être appliqué sur tous les spécimens. Par conséquent, MALDI-TOF 

MS et les méthodes moléculaires aident à l'identification sans ambiguïté des espèces. 

Notre analyse MALDI-TOF/MS a montré d'excellents résultats en termes de productibilité et 

de la qualité des spectres, nous avons été en mesure d'identifier avec succès toutes les puces  

20/26   comme A. erinacei qui correspond à 100% de l'identification précédente, 100%  de 

concordance pour les espèces des  (Rh. Sanguineus.s.l )comme l’espèce correspondante 
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existait déjà dans la base de données ; en outre, nous avons également été en mesure de 

supplémenter  la base de données MALDI-TOF/MS  avec une autre espèce de tique 

(Haemaphysalis erinacei). 

 Les spécimens d'arthropodes sélectionnés ont tous été identifiés au niveau de l'espèce à l'aide 

de cet outil innovant. Cependant, les valeurs des scores logarithmiques obtenues pour 

quelques spécimens étaient faibles (<1,7). Ceci peut s'expliquer par le fait que nos 

échantillons ont été conservés dans l'alcool pendant plus de trois ans, et il a été démontré que 

cette méthode de conservation altère la composition protéique des échantillons (Benyahia et 

al., 2021) . 

7.5 Conclusion de Projet I 

 

L’objectif de cette étude était d’investiguer  la charge des ectoparasites chez  la population du 

hérisson Algérien (Atelerix algirus) de la wilaya de Bouira,le nombre d'ectoparasites 

sélectionnés pour confirmer leur identification a été choisi au hasard, en tenant compte de la 

diversité potentielle des espèces et du nombre de spécimens. 

Dans l'ensemble, dans cette étude, nous avons utilisé trois méthodes différentes pour 

l'identification des arthropodes (morphologie, biologie moléculaire et MALDI-TOF MS) et 

les résultats d'identification étaient concordants pour ces trois méthodes; les hérissons 

échantillonnés ont été infestés par une seule espèce de puces (Archaeopsylla erinacei) et deux 

espèces de tiques (Haemaphysalis erinacei,Rhipicephalus sanguineus s.l ) avec prédominance 

des puces .Le pourcentage de Co-infestation était élevé 91.7% ,les hérissons sont Co- infestés 

par au moins 2 espèces d’arthropodes, par conséquent, Atelerix algirus  peut jouer un rôle 

dans la dissémination des populations des puces et des tiques dans la faune sauvage (Annexe 

07). 

8 Résultats de projet II : Détection des microorganismes pathogènes  chez  

A. algirus 

8.1 Résultats de détection moléculaire et d’analyse phylogénétique  

8.1.1    Coxiella burnetii  

45 échantillons, dont onze (52,4%) reins, six (30%) rates, quinze (46,9%) Hae. erinacei, neuf 

(11,5%) Rh. sanguineus s.l. et quatre (3,4 %) A. erinacei prélevés sur 15 hérissons étaient 
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positifs en qPCR pour Coxiella burnetii, ciblant les deux gènes (IS1111 et IS30A).Cependant, 

chez les échantillons de sang des hérissons vivant ,3/6 étaient positifs pour C.burnetii. 

Neuf hérissons n'avaient que des organes positifs (un hérisson  n'avait qu’une rate positive, 5 

hérissons  n'avaient que les reins positifs et 4 avaient les deux organes positifs (rate et reins), 

trois  hérissons avaient  seuls les arthropodes collectés étaient positifs pour coxiella burnetii  

et trois autres pour lesquels les arthropodes et les organes étaient positifs (1 avait les deux 

organes et Rh. sanguineus positifs, 1 avait les deux organes, A. erinacei et Hae. erinacei 

positifs et 1 avait des reins, A. erinacei et Rh. sanguineus positifs). 

8.1.2   Leptospira spp.  

Dix échantillons (7 reins, 1 rate et 2 tiques Rh. sanguineus s.l.) étaient positifs pour qPCR 

Leptospira spp. Ces échantillons positifs appartenaient à 9 hérissons, parmi eux 8 pour 

lesquels seuls les organes testés positifs (uniquement une rate était positive et 7 avaient le rein 

positif uniquement) et 1 pour lequel seul la tique (Rh. sanguineus s.l.) a été testée positive. 

Toutes les puces testées étaient négatives. Les dix échantillons positifs ont ensuite été soumis 

à une amplification PCR conventionnelle (PCR standard) d'un fragment de 592 paires de 

bases de Leptospira spp. gène rpoB. Seuls 3 reins étaient positifs, et des séquences de bonne 

qualité ont été obtenues pour deux d'entre eux. Les résultats de l'analyse BLAST ont montré 

100% de similarité de nos séquences avec Leptospira interrogans détectés chez un humain en 

provenance de Chine (numéro d'accès : CP044513). 

L'analyse phylogénétique utilisant des séquences de référence publiées a seulement révélé que 

nos séquences se sont regroupées avec le groupe de séquences de référence de Leptospira 

interrogans (Fig.27), confirmant leur identification en tant que Leptospira interrogans. 
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Leptospira interrogans

Leptospira borgpetersenii

Other Leptospira species

  

Figure 27.Arbre phylogénétique de Leptospira spp. 

basé sur le gène partiel rpoB déduit à l'aide de la méthode du maximum de vraisemblance (ML) sous le modèle Kimura à 2 

paramètres (K2) + G. Le support de la topologie a été examiné en utilisant le bootstrap (Felsenstein, 1985) sur 200 

réplications. Les valeurs de bootstrap inférieures à 60 % ne sont pas affichées. 
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8.1.3  Rickettsia spp. 

Un total de 166 arthropodes (87 A. erinacei, 56 Rh. sanguineus s.l., 21 Hae. erinacei et 2 

Rhipicephalus spp. gorgés) prélevés sur douze hérissons étaient positifs pour Rickettsia spp. 

par qPCR. Cependant, tous les organes testés (reins et rate) et sang étaient négatifs. 

Après une qPCR spécifique, 68/87 (78,2 %) des Rickettsia spp. trouvés dans les puces A. 

erinacei ont été confirmés être Rickettsia felis. Ces puces ont été récoltées sur 10/21 

hérissons. 

qPCR positives pour Rickettsia spp et étaient négatives pour R. felis ont été soumises à une 

qPCR spécifique à R. typhi et étaient toutes négatives. Trente-huit Rh. sanguineus s.l. et  deux 

tiques engorgées  (Rhipicephalus spp.) prélevées sur 7/21 hérissons, étaient positives pour R. 

massiliae par une qPCR spécifique, et toutes étaient négatives pour R. conorii. Tous positifs 

Hae. erinacei a été testé négatif pour R. aeschlimannii. 

Les 58 échantillons positifs pour lesquels l'espèce Rickettsia n'a pas été confirmée par qPCR 

spécifique (19 A. erinacei, 18 Rh. sanguineus sl et 21 Hae. erinacei) ont été soumis à une 

PCR conventionnelle et à un séquençage ciblant un fragment de 630 paires de bases du gène 

ompA pour Rickettsia spp. Seuls six échantillons étaient positifs (1 Rh. sanguineus s.l. d'un 

hérisson et 5 Hae. erinacei de 4 autres hérissons) et des séquences de bonne qualité ont été 

obtenues pour 2/6 échantillons (2 Hae. erinacei). 

L'analyse BLAST a indiqué que les deux séquences obtenues étaient identiques et 

présentaient une similitude de 100 % avec une Rickettsia spp. non cultivée. (Numéro d'accés: 

MG228270) précédemment détecté chez les tiques Dermacentor nuttalli de Chine. L'analyse 

phylogénétique n'a pas fourni d'informations supplémentaires sur l'identification de cette 

espèce de Rickettsia, car elle se regroupait avec d'autres Rickettsia spp. (Fig.28). 
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Figure 28.Arbre phylogénétique de Rickettsia spp. 

basé sur le gène partiel gltA déduit à l'aide de la méthode du maximum de vraisemblance (ML) sous le modèle Tamura à 3 

paramètres (T92) + G. Le support de la topologie a été examiné en utilisant le bootstrap (Felsenstein, 1985) sur 200 

réplications. Les valeurs de bootstrap inférieures à 60 % ne sont pas affichées. 
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8.1.4  Bartonella spp. 

Bartonella spp.  a été détectée dans 8/298 (2,7 %) échantillons testés (2/20 (10 %) rate et 

6/119 (5,04 %) puces ( A. erinacei) provenant de 7/21 (33,3 %) hérissons différents. Tous les 

échantillons de reins, de sang et de tiques ont été testés négatifs. 

Ces échantillons positifs à la qPCR ont ensuite été soumis à une PCR conventionnelle, 

amplifiant un fragment de 200 paires de bases du gène gltA de Bartonella spp. quatre 

échantillons ont été amplifiés avec succès et deux séquences de bonne qualité ont été obtenues 

(1 d'une rate et 1 d'une puce A. erinacei). 

Les résultats de l'analyse BLAST ont indiqué une identité de 98,02 % avec une Bartonella 

spp. non cultivée, précédemment détectée dans un pika du plateau (Ochotona curzoniae) de 

Chine (numéro d'accès : MN056885) pour les deux séquences obtenues à partir de la rate et 

d'A. erinacei. 

Étant donné les faibles pourcentages d'identité obtenus pour le gène gltA, un fragment de 333 

paires de bases du gène ftsZ a également été amplifié et séquencé pour les échantillons 

positifs en qPCR. Quatre séquences (A. erinacei de 4 hérissons) ont été obtenues. 

Analyse  de BLAST des séquences indiquées pour l'ensemble d'entre elles couverture de 

requête à 98 % et identité à 97,22 % avec la référence Bartonella clarridgeiae isolée de chats 

en France (numéro d'accès : FN645454). 

Les résultats du séquençage basés sur deux gènes ainsi que l'analyse phylogénétique du gène 

ftsZ suggèrent que la Bartonella détectée dans cette rate et ces puces A. erinacei est 

potentiellement une nouvelle espèce (Fig.29). 
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Figure 29.Arbre phylogénétique de Bartonella spp. 

basé sur le gène partiel ftsZ déduit à l'aide de la méthode du maximum de vraisemblance (ML) sous le modèle Hasegawa-

Kishino-Yano (HKY) +G+I. Le support de la topologie a été examiné en utilisant le bootstrap (Felsenstein, 1985) sur 200 

réplications. Les valeurs de bootstrap inférieures à 60 % ne sont pas affichées 
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8.1.5  Anaplasmataceae 

Un total de 7 organes prélevés sur 6 hérissons (4 avaient une rate positive seulement, 1 avait 

un rein positif seulement et 1 avait les deux organes positifs), 7/138 tiques (4 Hae. erinacei 

prélevées sur 2 hérissons et 3 Rh. sanguineus prélevées sur 2 autres hérissons) et 62/119 puces 

A. erinacei prélevées sur 9 hérissons étaient positives en qPCR ciblant le gène 

Anaplasmataceae 23S. Tous les spécimens de sang étaient négatifs. 

Toutes puces (62/62) positives pour les bactéries Anaplasmataceae étaient positives pour 

Wolbachia spp. par qPCR et toutes les tiques étaient négatives. Tous les organes et tiques 

positifs pour qPCR  Anaplasmataceae 23S et 42 échantillons de puces sélectionnés au hasard 

positifs pour Wolbachia spp. Les qPCR ont été soumises à une PCR conventionnelle et à un 

séquençage ciblant le gène Anaplasmataceae 23S amplifiant un fragment de 485 paires de 

bases. Tous les organes testés (7/7) étaient négatifs. 

Des séquences du gène 23S de bonne qualité ont été obtenues pour 37/42 puces Wolbachia 

qPCR-positives et étaient toutes identiques. L'analyse BLAST de ces séquences a révélé des 

identités de 99,56 % avec Wolbachia pipientis (numéro d'accès : CP037426) et Wolbachia 

endosymbiont de différents arthropodes, y compris Drosophila simulans et Drosophila 

melanogaster (numéros d'accès : CP003884 et AE017196). 

L'analyse phylogénétique a révélé que nos séquences de Wolbachia détectées chez les puces 

sont situées dans le clade Wolbachia « A » et semblent appartenir à ce clade (Fig.30). 
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Figure 30.Arbre phylogénétique de Wolbachia spp. 

A) basé sur le gène partiel d'Anaplasmataceae 23S déduit à l'aide de la méthode du maximum de vraisemblance (ML) sous le 

modèle Tamura à 3 paramètres (T92) + G. 

B) Arbre phylogénétique basé sur le gène partiel Anaplasmataceae 23S représentant les clades de Wolbachia déduits en 

utilisant la méthode du maximum de vraisemblance (ML) sous le modèle Hasegawa-Kishino-Yano (HKY) +G. Les clade F et 

H ne sont pas représentés. Le support de la topologie a été examiné en utilisant le bootstrap (Felsenstein, 1985) sur 200 

réplications. Les valeurs de bootstrap inférieures à 60 % ne sont pas affichées. 
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L'ADN de cinq tiques a été amplifié avec succès (3 Hae. erinacei et 2 Rh. sanguineus s.l.) et 4 

séquences de bonne qualité ont été obtenues (3 Hae. erinacei et 1 Rh. sanguineus s.l). 

Les résultats de BLAST ont révélé une identité de 96,65 % à 96,66 % des séquences obtenues 

avec Ehrlichia spp détecté chez Rhipicephalus complanatus et Haemaphysalis muhsami 

prélevés sur des porcs en République démocratique du Congo (numéros d'accès : MK942592, 

MK942591 et MK942590). 

En utilisant des amorces amplifiant un fragment de 590 paires de bases d'Ehrlichia spp. 

groEL, trois séquences de bonne qualité ont été obtenues (2 Hae. erinacei et 1 Rh. sanguineus 

s.l.). Les résultats de BLAST ont révélé une identité de 94,89 % à 95,08 % avec Ehrlichia spp  

détecté chez Haemaphysalis concinna en provenance de Russie (numéro d'accès : JX092091). 

Les arbres phylogénétiques (Fig.31) ont montré pour les deux gènes séquencés que nos 

sequences d’ Ehrlichia spp. regroupées séparément des autres espèces d'Ehrlichia, suggérant 

ainsi qu'elles appartiennent probablement à une nouvelle espèce potentielle d'Ehrlichia. 

Tous les échantillons testés étaient négatifs pour Borrelia spp. fragment de gène ITS4 ciblé 

dans l'analyse qPCR , en plus les 6 échantillons de sang des hérissons vivants  étaient négatifs 

pour tous  les agents pathogènes dépistés . Les résultats de détection de micro-organismes 

sont résumés dans le (Annexe 08). 

Les séquences consensus obtenues pour les différents micro-organismes détectés chez les 

hérissons et leurs arthropodes associés ont été déposées dans la base de données GenBank et 

tous les numéros d'accession sont détaillés dans un tableau dans Annexe 08. 
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Figure 31.Arbre phylogénétique d'Ehrlichia spp. 

A) :basé sur le gène partiel d'Anaplasmataceae 23S déduit à l'aide de la méthode du maximum de vraisemblance (ML) sous 

le modèle Tamura à 3 paramètres (T92) + G.  

B) :Arbre phylogénétique basé sur le gène partiel Ehrlichia groEL déduit en utilisant la méthode du maximum de 

vraisemblance (ML) sous le modèle Hasegawa-Kishino-Yano (HKY) + G. Le support de la topologie a été examiné en 

utilisant le bootstrap (Felsenstein, 1985) sur 200 réplications. Les valeurs de bootstrap inférieures à 60 % ne sont pas 

affichées. 
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8.2 Discussion de projet II 

Dans cette étude menée dans une région du centre-Nord de l'Algérie, l'ADN de divers micro-

organismes, dont C. burnetii, L. interrogans, Leptospira spp., R. felis, R. massiliae, Rickettsia 

spp., Wolbachia spp., bactéries Anaplasmataceae et de nouvelles souches potentielles de 

Bartonella et d'Ehrlichia ont été détectées dans les organes de hérisson et/ou leurs tiques et 

puces. Au cours des dernières décennies, le développement de nouvelles technologies, dont 

des outils moléculaires tels que la réaction en chaîne par polymérase (PCR) et le séquençage, 

a permis des progrès considérables dans l'étude des maladies infectieuses et dans 

l'identification de leurs réservoirs. Dans cette étude, ces méthodes nous ont permis d'utiliser 

des contrôles négatifs et positifs appropriés pour identifier différents micro-organismes 

infectant les hérissons et leurs ectoparasites. 

Le hérisson d'Afrique du Nord (A. algirus) est une espèce endémique dans les pays et îles du 

bassin méditerranéen, notamment en Afrique du Nord (Algérie, Tunisie, Maroc et Libye) et 

en Europe du Sud (Espagne et France) (Amori et al., 2008).En Algérie, ces petits mammifères 

sont inscrits sur la liste des espèces protégées (décret présidentiel n°06-405 du 22 Chaoual 

1427, correspondant à la ratification le 14 novembre 2006 du protocole relatif aux aires 

spécialement protégées et à la diversité organique en Méditerranée, signé en Barcelone le 10 

juin 1995). Même s'ils ont été suggérés comme un réservoir potentiel de diverses maladies 

zoonotiques, ils restent relativement peu étudiés (Riley & Chomel, 2005). 

Dans cette étude, 57,1% (12/21) des hérissons étaient infestés d'ectoparasites.Ce taux 

d'infestation est similaire à celui rapporté dans une étude sur des hérissons morts (Erinaceus 

concolor) de Turquie (Girisgin et al., 2015), mais inférieur à celui rapporté dans une région du 

Nord-est de l'Algérie (M’sila) avec la même espèce de hérisson capturée vivante (Khaldi et 

al., 2012). 

Cette grande différence dans le taux d'infestation (57,1% ) pourrait s'expliquer par le fait que 

dans notre étude, les hérissons ont été retrouvés morts, et on sait que lorsque la température 

corporelle baisse, les arthropodes ont tendance à se détacher pour chercher un nouvel hôte. 

Néanmoins, deux des hérissons ramassés à Ahl-El-Ksar étaient fortement infestés de puces 

avec 500 et 236 spécimens collectés respectivement sur un hérisson du village de Thiliwa et 

un autre de Thigmit ,les puces et les tiques prélevées sur les hérissons ont été 

morphologiquement, identifiées comme A. erinacei, Rh. sanguineus s.l. et Hae. Erinacei 
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(Annexe 7).Cette identification a été confirmée par le biais de la biologie moléculaire et 

MALDI-TOF/MS. 

À l'aide d'outils moléculaires, l'ADN de toutes les bactéries testées - à l'exception de Borrelia 

spp. a été détecté dans les organes des hérissons et/ou leurs arthropodes, indiquant ainsi que 

les hérissons pourraient être des réservoirs importants de divers agents zoonotiques. Fait 

intéressant, 2 hérissons et/ou leurs ectoparasites ont été co-infectés avec 8 micro-organismes 

différents en même temps, et 17 ont été co-infectés avec au moins 2 micro-organismes 

(Annexe 07). 

Coxiella burnetii, l'agent étiologique de la fièvre Q, est une bactérie gram-négative 

intracellulaire obligatoire. Cette maladie zoonotique négligée peut affecter les animaux 

sauvages et domestiques ainsi que les humains. Cette bactérie se propage par voie aérosol et 

par contact avec des animaux infectés ou leurs produits.  

Des études ont été menées dans multiples pays pour étudier sa propagation chez les différents 

animaux, il a été démontré sa présence chez les animaux sauvages tels que : les angulés, les 

girafes, les mangoustes, les cerfs, les rongeurs (Ruiz-Fons et al., 2008) ;ainsi que chez les 

ruminants (Cumbassá et al., 2015).D’autres études ont montré que C. burnetii peut infecter 

différentes espèces d'arthropodes, principalement les tiques mais aussi les puces (Xenopsylla 

cheopis et Ctenocephalides felis) (Loftis et al., 2006 ;Psaroulaki et al., 2014 ; Devaux et al., 

2020). 

Une étude sérologique a rapporté la présence d'anticorps contre Coxiella burnetii chez des 

hérissons européens d'Autriche (Sixl et al., 1989), et il a été récemment rapporté chez les 

hérissons Erinaceus amurensis et leurs tiques Haemaphysalis flava de Chine (Gong et al., 

2020;Fang et al., 2021). 

Dans cette étude, nous rapportons la présence de C. burnetii pour la première fois chez les 

hérissons A. algirus et leurs puces A. erinacei et  les tiques Hae. erinacei en Algérie. Fait 

intéressant, dans ce travail, Coxiella burnetii a été détectée à la fois dans les organes du 

hérisson et dans toutes leurs espèces d'arthropodes associées (A. erinacei, Rh. sanguineus s.l. 

et Hae. erinacei), suggérant que ces arthropodes pourraient être potentiellement impliqués 

dans le cycle de vie de cette bactérie. Cependant, cette hypothèse ne peut être confirmée, 

d'autant plus qu'il ne s'agit pas du mode habituel de transmission de la maladie, même s'il a 

déjà été suggéré dans une étude précédente que des espèces de tiques pourraient faciliter la 
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transmission de Coxiella burnetii (Bellabidi et al., 2020).De plus, il ne peut être confirmé si 

cette bactérie est associée à A. erinacei ou si ces puces ont été infectées en se nourrissant d'un 

hérisson bactériémique ou en co-alimentant avec des tiques infectées (une  transmission 

horizontale de l'ectoparasite à son hôte ou vice versa).Des études expérimentales sont 

nécessaires pour clarifier celà. 

La leptospirose est une zoonose très répandue affectant les humains et les animaux 

domestiques et sauvages, causée par une bactérie spirochète aérobie obligatoire appartenant 

au genre Leptospira. La contamination humaine se produit le plus souvent soit après un 

contact direct avec l'urine d'animaux infectés, soit indirectement par l'intermédiaire de l'eau ou 

du sol contaminés.(Adler & de la Peña Moctezuma, 2010). 

Dans la présente étude, Leptospira spp. a été détecté dans les tiques (Rh. sanguineus s.l.) et 

dans les reins et la rate des hérissons. L'analyse BLAST des séquences obtenues à partir de 

reins de hérisson a révélé qu'elles étaient similaires aux séquences de référence de deux 

espèces différentes. En effet, ils ont le même pourcentage d'identité avec plusieurs séquences 

de référence de Leptospira interrogans et deux séquences de Leptospira borgpetersenii. 

Cependant, une analyse phylogénétique basée sur le gène rpoB (Annexe11) utilisant 

uniquement des séquences de référence publiées a montré que nos séquences se regroupaient 

au sein du groupe Leptospira interrogans. Par conséquent, l'identification de nos séquences a 

été validée en tant que Leptospira interrogans. 

 En Algérie, il existe peu d'études sur la leptospirose, et la prévalence de cette maladie est 

encore inconnue. Néanmoins, cette bactérie a été détectée dans l'environnement ainsi que chez 

l'homme et certains animaux, notamment les chiens, les chats et les bovins (Donatien et al., 

1951 ;Donatien,Gayot, & Poul, 1951;Mailloux, 1962 ;Mailloux,1963 ;Mountain, 2010 ;Aubry 

et al.,1975 ;Afiri, Amara Khorba, et al., 2013 ;Afiri, Toudeft, et al., 2013 ;Derdour et al., 

2017 ;Zaidi et al., 2018). 

Des études précédentes ont déjà signalé la présence des Leptospira interrogans chez des 

hérissons de Chine, mais aussi de différents pays du bassin méditerranéen, dont la France et 

l'Italie (Ma et al., 2020). Leptospira spp. a été détecté chez Ixodes ricinus de Pologne 

(Wójcik-Fatla et al., 2012) et en Rh. sanguineus s.l. collectés sur des chiens en RDP lao 

(Nguyen et al., 2020). 
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Cependant, à notre connaissance, cette bactérie n'a jamais été signalée, ni chez les hérissons  

(A. algirus) ni chez  les tiques Rh.sanguineus d'Algérie. Nos résultats suggèrent que les 

hérissons et leurs tiques pourraient potentiellement être considérés comme une source de 

Leptospira spp. en Algérie. Les humains et les animaux domestiques pourraient facilement 

être infectés en manipulant des hérissons infectés. Néanmoins, il n'y a aucune preuve de la 

capacité de la tique à transmettre cette bactérie. 

Les Rickettsies sont de petites bactéries Gram-négatives intracellulaires obligatoires 

appartenant à la famille des Rickettsiaceae et à l'ordre des Rickettsiales. Les rickettsioses sont 

des maladies émergentes ou ré-émergentes. Les principaux vecteurs sont les arthropodes 

hématophages (Eldin & Parola, 2020), les humains sont considérés comme des hôtes 

accidentels (Renvoisé et al., 2009). Au moins 11 espèces de Rickettsia ont été détectées chez 

les arthropodes d'Algérie (Kernif et al., 2012). 

Rickettsia felis est un agent causal du groupe émergent de fièvre boutonneuse rickettsiose  

(Angelakis et al., 2016), cette bactérie a été associée à de nombreuses espèces de puces. La 

puce du chat (Ctenocephalides felis) est un vecteur reconnu. Les moustiques se sont révélés 

être des vecteurs compétents en laboratoire, tandis que certaines espèces de poux des livres se 

sont révélées être naturellement infectées (Angelakis et al., 2016 ;Dieme et al., 2015). 

Dans cette étude, R. felis a été détecté dans des puces A. erinacei prélevées sur A. algirus. Ces 

résultats soutiennent la présence de cet agent de la fièvre pourprée transmise par les puces 

chez les puces algériennes, dont A. erinacei.(Greigert et al., 2020) 

Rickettsia massiliae est également un agent causal de la rickettsiose du groupe de la fièvre 

pourprée chez l'homme. Le réservoir n'a pas encore été clairement identifié, mais cette 

bactérie est transmise par Rh. sanguineus s.l. (Brouqui et al., 2007). Dans cette étude, R. 

massiliae a été détecté dans Rh. sanguineus s.l. confirmant sa présence chez les tiques 

algériennes. Cet agent rickettsien est couramment associé aux tiques et a déjà été détecté dans 

Rh. sanguineus s.l. prélevé sur des hérissons en Algérie (Bitam et al., 2006 ; Khaldi et al., 

2012)  et dans d'autres pays (Vitale et al., 2006). 

Dans la présente étude, une Rickettsia spp. a été détecté dans 2 Hae. erinacei. Cette Rickettsia 

spp. était similaire à celle trouvée chez Dermacentor nuttalli de Chine (travail non publié) ; et 

proche des séquences ( potentiel nouveau  Rickettsia spp.) trouvées chez tiques (Hae. erinacei 

et Rh. sanguineus s.l.) prélevées sur des hérissons A. algirus signalés dans une autre étude en 
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Algérie (Khaldi et al., 2012). Tous les organes des hérissons ont été testés négatifs pour  

Rickettsia spp. par qPCR . En conséquence, cette Rickettsia spp. non cultivée semble être 

associée uniquement aux tiques, et il n'y a aucune preuve d'une transmission potentielle aux 

hérissons ou que ces hérissons pourraient être des réservoirs.  

Certaines qPCR des  puces  positives pour Rickettsia spp. (gène gltA) étaient négatifs à la 

qPCR spécifique de R. felis et R. typhi ainsi qu'à la PCR conventionnelle ciblant le gène 

ompA (contenu dans Spotted Fever Group Rickettsia).Ainsi, ces échantillons n'ont pas été 

identifiés au niveau de l'espèce. Néanmoins, dans une étude précédente, l'organisme Rickettsia 

felis-Like a été détecté dans des puces A. erinacei échantillonnées sur des hérissons mais n'a 

pas été amplifié par les amorces habituelles ciblant le gène ompA en raison des variations de 

ce gène dans les souches de Rickettsia felis.(Gilles et al., 2009).  

Par conséquent, compte tenu de l'étude citée ainsi que de nos résultats PCR, ces Rickettsia 

spp. détectés dans les puces semblent être des organismes semblables à Rickettsia felis-like. 

Le séquençage d'autres gènes est nécessaire pour la confirmation. 

Les bartonelloses sont des maladies émergentes et ré-émergentes dans le monde entier 

caractérisées par une bactériémie intra-érythrocytaire et causées par des bactéries 

intracellulaires fastidieuses appartenant au genre Bartonella. Les arthropodes hématophages 

tels que les phlébotomes, les poux et les puces sont considérés comme des vecteurs. Divers 

mammifères ainsi que les humains ont été signalés comme des réservoirs d'espèces de 

Bartonella (Halos et al., 2004 ;Pathogenicity and Treatment of Bartonella Infections, 2014). 

Plusieurs études ont rapporté différentes espèces de Bartonella chez les hérissons. Dans les 

zones urbaines et suburbaines de la république Tchèque, Bartonella washoensis et B. 

melophagi ont été détectés chez des hérissons Erinaceus europaeus (Majerová et al., 2021) 

L'agent causal de la maladie des griffes du chat chez l'homme B. henselae et une Bartonella 

spp. phylogénétiquement proches de B. taylorii ont été détectés respectivement dans une puce 

A. erinacei et dans des échantillons de muscles et de peau collectés sur des hérissons à 

poitrine blanche du Nord Erinaceus roumanicus de Budapest, Hongrie.( Hornok et al., 

2014 ;Szekeres et al., 2019). 

En Algérie, différentes espèces de Bartonella ont déjà été signalées, dont B. tribocorum chez 

les hérissons A. algirus (Bitam et al., 2009),B. elizabethae chez les hérissons et leurs puces A. 

erinacei et B. clarridgeiae chez les puces A. erinacei prélevées sur des hérissons  (Bitam et 
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al., 2009 ;  2012). Dans cette étude, nous avons trouvé Bartonella spp. ADN dans les rates de 

hérisson ainsi que dans leurs puces associées (A. erinace).Celle détectée dans les puces 

pourrait être potentiellement une nouvelle espèce de Bartonella, phylogénétiquement proche 

de B. clarridgeiae. 

D'autres études à travers le monde ont signalé la présence de nouvelles espèces potentielles de 

Bartonella chez les hérissons. En Italie, un nouveau clone de Bartonella spp. a été  signalé 

dans des échantillons de rate de 2 hérissons européens E. europaeus de la région de la 

Basilicate (province de Matera) (Greco et al., 2021). Ce clone présentait une proximité 

phylogénétique avec B. clarridgeiae. dans une étude menée en Israël, l'ADN d'une Bartonella 

spp. a été détecté dans un échantillon de sang d'un hérisson à poitrine blanche E. concolor. La 

séquence obtenue pour cette Bartonella spp. était différent de toutes les espèces connues. 

Cependant, dans l'analyse phylogénétique, il s'est regroupé dans le même clade avec B. 

clarridgeiae et B. rochalimae (Marciano et al., 2016) . 

Une nouvelle espèce potentielle Bartonella spp. ERIN phylogénétiquement proche de B. 

clarridgeiae a également été signalée chez 2 espèces de hérissons de la république Tchèque 

(E. europaeus et E. roumanicus) et une autre espèce (Bartonella spp. SCIER) a été détectée 

chez la même espèce de hérisson susmentionnée (Majerová et al., 2021). Les séquences 

obtenues dans ces études n'ont pas pu être comparées à celles que nous avons obtenues pour la 

raison qu'elles provenaient soit d'un gène différent, soit parce que les amorces utilisées ciblent 

différents fragments du même gène. 

Les bactéries appartenant à la famille des Anaplasmataceae sont à l'origine de maladies 

zoonotiques émergentes et endémiques qui ont un grand impact principalement sur la santé 

publique vétérinaire, comme Anaplasma spp. et Ehrlichia spp.( Parola et al., 2005). Ce sont 

des bactéries intracellulaires obligatoires transmises principalement par les arthropodes. Il 

comprend également Wolbachia spp. bactéries, qui sont connues comme un endosymbiote de 

nombreux arthropodes (Pruneau et al., 2014). 

 Dans notre étude, l'ADN de la famille des bactéries Anaplasmataceae a été détecté dans les 

organes de hérisson et leurs ectoparasites par qPCR. Tous les positifs des qPCR d’organes 

étaient négatifs en PCR standard ; ainsi, l'espèce bactérienne n'a pas pu être confirmée .Ceux 

détectés dans les puces ont tous été confirmés par qPCR et séquençage comme étant 

Wolbachia spp. Ces bactéries peuvent être transmises par voie trans-ovarienne et trans-

stadiale à travers des générations d'invertébrés (Landmann, 2019), et cela pourrait expliquer le 
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nombre important de puces positives. Plusieurs études ont détecté la présence de Wolbachia 

spp. dans différentes espèces de puces (Onder et al., 2019) ; y compris les puces A. erinacei 

collectées sur des hérissons E. europaeus d'Espagne (Zurita et al., 2021). 

Cependant, à notre connaissance, cette étude représente le premier signalement de cette 

bactérie endosymbiote chez les puces A. erinacei d'Algérie. De plus, nos résultats mettent en 

évidence la présence d'une nouvelle espèce potentielle d'Ehrlichia détectée dans les tiques  

Rh. sanguineus s.l. et Hae. Erinacei. Des études précédentes ont rapporté la présence 

d'Ehrlichia spp. dans Hae. erinacei prélevé sur des chèvres en Iran (Bekloo et al., 2017). 

Ehrlichia ewingii a été détecté chez des tiques Haemaphysalis flava prélevées sur des 

hérissons de Chine (Fang et al., 2021). En Algérie, des études ont signalé Ehrlichia spp. chez 

différents hôtes animaux, y compris les chiens (Dahmani et al., 2015 ;Azzag et al., 2015),et 

chez les tiques (Sadeddine et al., 2020).Cependant, à notre connaissance, cette étude 

représente le premier signalement d'Ehrlichia spp. chez les hérissons et les tiques Hae. 

erinacei  dans notre pays. 

Certains qPCR des échantillons positifs pour Leptospira spp., Rickettsia spp., Bartonella spp. 

et Anaplasmataceae n'ont pas été identifiés au niveau de l'espèce soit parce qu'ils n'ont pas été 

amplifiés avec succès par PCR conventionnelle, soit parce que la qualité des séquences 

obtenues était trop mauvaise pour être utilisée pour des analyses ultérieures. Cela pourrait 

s'expliquer par le fait que la PCR en temps réel peut être plus sensible que la PCR 

conventionnelle (Kidd et al., 2008). 

8.3 Conclusion de projet II 

L'intérêt principal de ce travail  était de détecter les microorganismes pathogènes  présents 

chez la population du hérisson Algérien (Atelerix algirus) de la wilaya de Bouira  ainsi que 

ces ectoparasites associés,  nous avons  utilisé  des méthodes de biologie moléculaire :qPCR, 

PCR standard ou conventionnelle, séquençage et l’analyse phylogénétique afin de dépister et 

identifier  ces germes pathogènes.   

Dans cette étude, nous rapportons pour la première fois en Algérie, la présence de : 

 Coxiella burnetii dans les organes d’Atelerix algirus et ses ectoparasites, puces 

(A.erinacei) et tiques (Hae.erinacei) 

 Leptospira spp. dans les organes Atelerix algirus et ses tiques (Rh.sanguineus) 

 Rickettsia felis chez les puces de hérisson  ( A.erinacei) 
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 Ehrlichia spp. chez les hérissons A.algirus  et ses tiques (Hae.erinacei) 

 Wolbachia spp.chez les puces de hérisson d’Algérie (A.erinacei) 

Notre travail met en évidence la présence potentielle  d’une nouvelle espèce de Bartonella 

spp. détectée dans les puces de hérisson (Archaeopsylla erinacei), et une autre nouvelle 

espèce d’Ehrlichia spp. détectée dans les organes et/ ou leurs tiques et puces. 

La présence de  ces divers agents pathogènes chez les Atelerix algirus  et ses arthropodes 

hématophages associés mettant en évidence leur rôle de réservoirs potentiels pour diverses 

maladies infectieuses. 
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9 CONCLUSION GÉNÉRALE ET PERSPECTIVES 

 

Les hérissons sont de petits mammifères sauvages. C'est une espèce synanthropique qui est 

connue pour être très fortement infestée des ectoparasites, sont aussi des réservoirs potentiels 

de divers agents zoonotiques ; d’où vient  leur grande importance dans le domaine médical et 

vétérinaire. 

Les recherches récentes ont démontré la présence de divers agents pathogènes chez les 

hérissons et leurs arthropodes hématophages associés mettant en évidence leur rôle de 

réservoirs potentiels pour diverses maladies infectieuses, dont certaines à transmission 

vectorielle. Malgré cela, leur implication dans les problèmes de santé publique a été rarement 

étudiée. En effet, on sait peu de choses sur le rôle des hérissons dans la transmission de ces 

maladies infectieuses à l’homme, même si ces dernières années, ils sont devenus populaires 

comme animaux de compagnie et sont également consommés comme repas traditionnel par 

certaines populations. 

 De plus, les diverses interventions de l'homme dans la nature, telles que l'agriculture 

intensive, la déforestation et l'urbanisation, entraînent la perturbation et la dégradation des 

terriers et des écosystèmes des hérissons. 

Cela les amène à se réfugier dans les jardins, à la recherche de nourriture et d'abris, vivant par 

conséquent à proximité des humains et les exposants à un risque accru de transmission de 

divers agents zoonotiques. 

En Algérie, les études menées sur les hérissons  se sont concentrées sur son régime trophique 

et son écosystème, d’où vient ce modeste travail qui répond sur une importante  question : 

Peut Atelerix algirus jouer un rôle dans la transmission  des maladies vectorielles dans son 

environnement ? La présente étude a été menée à Bouira, une région du centre-Nord de 

l'Algérie, elle vise à évaluer le risque de la transmission des maladies zoonotiques vers 

l’homme par le biais des hérissons d’Algérie (Atelerix algirus) ;où nous avons scindé notre 

thèse en deux volets :une étude entomologique et épidémiologique . 
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 Dans un premier volet, nous avons contribué par étude entomologique à l’étude de la 

population des ectoparasites chez  les  hérissons d’Algérie Atelerix algirus, morts (cadavres : 

accidentés et/ou empoisonnés) et vivants. Différentes méthodes innovantes ont été utilisées 

afin d’identifier les espèces d’arthropodes infestant A.algirus ; une identification 

morphologique,une identification protéomique par  MALDI TOF/MS, et une identification 

moléculaire.Les  populations des hérissons examinés étaient infestées Archaeopsyla erinacei  

(puce de hérisson) et des tiques principalement les Rhipicephalus sanguineus s.l, 

Haemaphysalis erinacei (tiques de hérisson). 

Dans un deuxième volet, une étude épidémiologique dédiée  à la  recherche  des agents 

pathogènes  où nous avons procédé à une détection  moléculaire d’une grande gamme 

d’agents pathogènes en utilisant des échantillons d’organes, sang et ectoparasites (tiques et 

puces).Nos résultats confirment la présence de plusieurs micro-organismes associés aux 

hérissons et à leurs ectoparasites en Algérie. 

La présente étude enregistre pour  la première fois en Algérie, la présence de  l’agent Q fever 

Coxiella burnetii dans les organes d’Atelerix algirus et ses ectoparasites, puces (A.erinacei) et 

tiques (Hae.erinacei),de plus ,on rapporte la détection de Leptospira spp. dans les organes 

Atelerix algirus et ses tiques (Rh.sanguineus) ; Rickettsia felis (responsable de SPF) chez les 

puces de hérisson  ( A.erinacei) ;Ehrlichia spp. chez les hérissons A.algirus  et ses tiques 

(Hae.erinacei) ,et Wolbachia spp.chez les puces de hérisson d’Algérie (A.erinacei). Par 

ailleurs ,nous avons déposé soixante cinq sequences dans le GenBank. 

Notre travail met en évidence la présence potentielle  d’une nouvelle espèce de Bartonella 

spp. détectée dans les puces de hérisson (Archaeopsylla erinacei), et une autre nouvelle 

espèce d’Ehrlichia spp. détectée dans les organes et/ ou leurs tiques et puces. 

Dans cette section, nous proposons quelques perspectives  ou recommandations afin 

d’enrichir nos découvertes : 

 Pour les  deux nouvelles espèces découvertes dans ce travail (Bartonella spp. & 

Ehrlichia spp.), nous suggérons une étude très  approfondie visant à isoler, cultiver, 

caractériser les propriétés bactériologiques et nommer  ces deux micro-organismes. 

 Études expérimentales pour confirmer la transmission horizontale de Coxiella burnetii 

par les ectoparasites de hérisson (Archaeopsylla erinacei) à son hôte. 
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 Études visant à confirmer la capacité des tiques Rh.sanguineus .s.l à transmettre la 

bactérie Leptospira spp.  à son hôte ainsi d’étudier ses mécanismes de transmission. 

 Études consacrées à confirmer la présence des Rickettsia felis -like, chez les hérissons 

d’Algérie. 

Sur la base de ces conclusions, les chercheurs, épidémiologistes et les praticiens de santé 

publique devraient envisager une étude sur l’autre espèce de hérisson qui colonise le Sud 

d’Algérie (Paraechinus aethiopicus) pour mieux comprendre le rôle épidémiologique de ce 

petit mammifère dans les zones du sud Algérien. 

Les enquêtes épidémiologiques font défaut en Algérie et en Afrique du Nord. Des études 

supplémentaires sont nécessaires pour mieux comprendre le rôle des hérissons et de leurs 

arthropodes hématophages dans la transmission des maladies zoonotiques à l'homme et leur 

impact sur la santé publique. 

Nous mettons l’accent sur l’importance que ce genre de recherches peut attribuer dans le 

domaine de la santé publique Algérienne, et nous recommandons de les soutenir et les diffuser   

pour couvrir et inclure d’autres modèles animaux dans différentes wilayas du territoire 

national ; en particulier les animaux qui vivent à proximité de l'homme; afin d’évaluer le 

risque de transmission zoonotique via le système vectoriel. 

Ces futures études offriront un aperçu de la situation épidémiologique en Algérie et aideront 

les autorités à prédire toute future épidémie, ainsi qu'à gagner du temps pour intervenir 

rapidement et correctement pour contenir toute catastrophe sanitaire. 
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ANNEXE 01 : Le protocole de la préparation du  MALDI-TOF/MS  & 

Protocole de biologie Moléculaire 

 

 

1-Nettoyage de la cible (plaque métallique) 

- Rincer la cible sous l’eau chaude du robinet en frottant avec du papier de précision  (type 

kim wipes ) afin de ne pas la rayer . Et Rincer avec de l’éthanol à 70% en frottant avec du 

papier de précision. 

- Répéter la  première étape. 

- Placer la cible dans un petit réservoir en inox ou céramique et la recouvrir d’éthanol 70% . 

- Laisser agir pendant 15 minutes puis éliminer l’éthanol dans la poubelle appropriée. 

- Déposer sur la cible 500 μl de TFA 80 %, frotter avec du papier de précision. 

- Rincer la cible avec de l’eau HPLC et laisser sécher 15 minutes. 

2-Préparation de la matrice 

- Dans un tube  polypropylène 1.5ml, introduire 02pointes de spatules  de HCCA(alpha-

cyano-4-hydroxy-cinnamic acid ) 

- Ajouter 500 μl d’acétonitrile 

- Ajouter 250 μl de TFA à 10% 

- Ajouter 250 μl d’eau HPLC 

-vortexer ou secouer vigoureusement  

- Soniquer 10 min plus  Centrifuger 5 min à 13000g 

- Transférer le surnageant dans un tube polypropylène 15ml propre, la matrice est prête à être 

utilisée. 

3-Dépôt des échantillons : Compléter le plan de la cible MALDI utilisée en indiquant la 

référence des échantillons déposés. 

MALDI-TOF/MS selon Williams et al.(2003) 
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-se placer sous hotte PSM avec des gants. 

- Déposer 1µl d’échantillon dans la zone appropriée  d’une  façon la plus homogène possible 

et de façon à obtenir une fine couche sur la cible (support métalliques en acier inoxydable 

avec 96 puits à l’aide d’une pointe de cône. Pour chaque spécimen, on fait 4 spots pour 

réduire le risque d'erreur. 

- Déposer 1μl de matrice sur chaque spot. 

- Laisser sécher à température ambiante 

4-Insertion de la cible et lancement du spectromètre de masse 

- Introduire la plaque (la cible) dans le Microflex. 

- Remplir la fiche du logiciel MALDI Biotyper Automation Control. 

- Lancer le spectromètre de masse : Microflex 

 

1-qPCR Real time PCR):Elle est réalisée sous conditions aseptiques pour éviter toute 

contamination (sous hotte à flux laminaire).Les constituants du mix  et leurs volumes 

nécessaires pour un seul échantillon sont exprimés  comme suit : 

q PCR                    15µl+5µl ADN 

Mix Roche (2x)         10µl 

H20                                   3µl 

Sonde        5µM                              0.5µl 

Amorce F           20µM                     0.5µl 

Amorce R           20µM                                   0.5µl 

UDG                                                                 0.5µl 

Nous ajoutons deux témoins : 

 Témoin négatif : 5µl d’eau distillé stérile avec 20µl du mix. 

 Témoin  positif : 5µl d’ADN  positif avec 20µl du mix 

 

2-PCR STANDARD      20µl+5µl ADN 

Ampli Taq Gold master mix (2x)               12.5µl 

Biologie Moléculaire 
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H20                                                                   6µl 

Amorce F     20µM                                       0.75µl 

Amorce R   20µM                                             0.75µl 

Nous ajoutons deux témoins : 

 Témoin négatif : 5µl d’eau distillé stérile avec 20µl du mix. 

 Témoin  positif : 5µl d’ADN  positif avec 20µl du mix 

3-Séquençage  

Mix de séquençage  6µl+4µl ADN purifié 

Bigdye                                             1µl 

Tampon BDV1                                 1.5µl 

Amorce 10µM                                     0.5µl 

H20                                                      3µl 

ADN purifié                                      4µl  

 

4-Electrophorèse d’ADN sur gel d’agarose  Elle permet de séparer les molécules 

biologiques soit selon leurs charges, soit selon leurs poids moléculaires. L’application d’un 

champ électrique élevé à l’échantillon, fait migrer les molécules constitutives selon leurs 

charges. 

- Préparation du gel d’agarose  

  Préparation du gel d’agarose à 1,5% : 

 A l’aide d’une balance peser 3g d’agarose et le mettre dans 200ml de TBE 0.5X.  

 Faire chauffer le mélange au micro-onde pendant deux minutes jusqu'à ce que le liquide 

devient limpide. 

 Mélanger délicatement  puis  verser dans un Falcon de 50ml 

 Ajouter le 0.5µl de  Sybr Safe sous hotte. 

 Couler le gel dans la cuve après avoir positionné les peignes, au bout de 30 minutes retirer  

soigneusement les peignes, après polymérisation du gel, et placer le gel (de façon à ce que 

les puits soient de côté cathode)  dans la cuve d’électrophorèse préalablement remplie du 

tampon TBE 0,5X.  

- Dépôt des échantillons   

  -Révélation des bandes d’ADN : La révélation s’effectue avec un  trans-illuminateur UV  
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ANNEXE 02 : Résumé des étapes de  MALDI-TOF/MS 
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ANNEXE 03 : Résumé des étapes de détection moléculaire 
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ANNEXE  04 : Photographie d’entretien des hérissons & ponction 

cardiaque 
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ANNEXE 05 : Protocole de dissection des carcasses des hérissons 
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N° 

Hérisson 

Genre 

d’hérisson 

Site de collection   Date de 

collection 

Archaeopsylla erinacei Haemaphysalis 

erinacei 

Rhipicephalus 

sanguineus 

Rhipicephalus 

spp. 

1 ♂ Thigmit (Ahl-El-Ksar) 29/11/2015 1 (1♀) 7 (7♂) / / 

2 ♀ H'lassa (Ouled Rached) 12/03/2016 8 (3 ♂ ,5♀) 4 (4♂) 6 (4♂, 2♀) / 

3 ♀ H'lassa (Ouled Rached) 10/04/2016 / 2 (2♂) / / 

4 ♂ Thigmit (Ahl-El-Ksar) 20/04/2016 236 (86♂ ,150♀) 6 (6♂) / / 

5 ♀ H'lassa (Ouled Rached) 04/05/2016 2 (1♀ ,1♂) 4 (4♂) / / 

6 ♀ Thiliwa (Ahl-El-Ksar) 07/05/2016 500 (200 ♂ ,300 ♀) 3 (3♂) 39 (38♂, 1♀) 8♀ 

7 ♂ Thigmit (Ahl-El-Ksar) 09/06/2016 3 (1 ♂ ,2♀) 3 (3♂) 70 (69♂,1♀) 12♀ 

8 ♂ Bechloul 25/06/2016 1 (1♀) / 12 (11♂,1♀) 1♀ 

9 ♂ Thiliwa (Ahl-El-Ksar) 12/07/2016 / / / / 

10 ♀ Thigmit (Ahl-El-Ksar) 06/08/2016 / / / / 

11 ♀ Thiliwa (Ahl-El-Ksar 12/08/2016 / / / / 

12 ♂ Thiliwa (Ahl-El-Ksar) 12/08/2016 / / / / 

13 ♀ Bechloul 12/08/2016 / / / / 

14 ♂ Ahl-El-Ksar Centre 25/08/2016 / 1 (1♂) 13 (13♂) 6♀ 

15 ♂ Ighil Mehallah (Ahl-

El-Ksar)   

25/02/2016 / / / / 

16 ♂ Thalamine (Ahl-El-

Ksar) 

29/08/2016 / / / / 

17 ♂ Thalamine (Ahl-El-

Ksar) 

29/08/2016 / / / / 

18 ♀ Oued eddous (Bouira) 02/09/2016 45 (19♂, 26♀) / 1 (1♂) / 

19 ♂ Thiliwa (Ahl-El-Ksar) 06/02/2017 / / / / 

20 ♀ Thiliwa (Ahl-El-Ksar) 17/05/2017 55 (20♂, 35♀) 7 (7♂) / 1♀ 

21 ♂ H'lassa (Ouled Rached) 10/06/2017 2 (1♂, 1♀) 2 (2♂) 10 (10♂) / 

Total       853 39 151 28 

ANNEXE 06 : Liste des ectoparasites collectés des cadavres des hérissons 
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ANNEXE 07 : Résumé graphique des Co-infections 
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ANNEXE 08: Numéro d'accès à GENBANK & Résultats de détection des microorganismes dans les organes des 

hérissons et ses ectoparasites associés 
(-) : échantillon négatif ; (/) Non testé. 

Espèce Gène séquencé Nombre des sequences 

déposées 

Numéro d’Accès à GenBank 

Haemaphysalis erinacei 16S 6 MW805245-MW805250 

Rhipicephalus sanguineus s.l. 16S 10 MW805768-MW805777 

Archaeopsylla erinacei ITS1 23 MW795568-MW795590 

BACTERIES 

Bartonella spp. gltA 

ftsZ 

2 

4 

MZ042796, MZ042797 

MZ042792 - MZ042795 

Ehrlichia spp. 23S Anaplasmataceae 

groEL 

4 

3 

MZ026791 - MZ026794 

MZ042798 - MZ042800 

Leptospira spp. rpoB 2 MZ055375, MZ055376 

Rickettsia spp. ompA 2 MZ064523, MZ064524 

Wolbachia spp. 23S Anaplasmataceae 9 MZ092868 - MZ092876 

Bactérie% 

(Positive/Testée) 

Rate Reins  Archaeopsylla 

erinacei 

Rhipicephalus 

sanguineus 

Haemaphysalis 

erinacei 

Total 

Rickettsia sp. - - 87/119 58/106 21/32 55.7% (166/298) 

Rickettsia felis / / 68/87 / / 22.8% (68/298) 

Rickettsia massiliae / / / 40/58 / 13.4% (40/298) 

Uncultivated Rickettsia spp. / / / - 2/32 0.67% (2/298) 

Leptospira sp. 1/20 7/21 - 2/78 - 3.3% (10/298) 

Leptospira interrogans - 2/7 / - / 0.7% (2/298) 

Anaplasmataceae 5/20 2/21 62/119 3/78 4/32 25.5% (76/298) 

Wolbachia sp. / / 62/62 - - 20.8% (62/298) 

Ehrlichia sp. / / / 1/3 3/4 1.3% (4/298) 

Coxiella burnetii 6/20 11/21 4/119 9/78 15/32 15.1% (45/298) 

Bartonella sp. 2/20 - 6/119 - - 2.7% (8/298) 

Uncultivated Bartonella spp. 1/20 / 1/119 / / 0.7% (2/298) 
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ANNEXE 9 : Amorces et sondes utilisées pour la PCR en temps réel et 

standard. 

Microorganism

es 

Fragment 

ciblé 

Amorces F, R (5'-3') et sondes P (5'-6FAM-3'-TAMRA) 

 

Rickettsia spp. 

(Spotted fever 

group) 

gltA 

(RKND03) 

F_GTGAATGAAAGATTACACTATTTAT 

R_GTATCTTAGCAATCATTCTAATAGC 

P_CTATTATGCTTGCGGCTGTCGGTTC 

Rickettsia felis Phosphatase 

gene  

Rfel phosp MBF_GCAAACATCGGTGAAATTGA 

Rfel_phosp_MBR_GCCACTGTGCTTCACAAACA 

Rfel_phosp_MBP_CCGCTTCGTTATCCGTGGGACC 

Rickettsia typhi Glycosyl- 

transferase 

Rpr331F_TGCTTCATGGGCAATGTCTG 

Rpr331R_TTGAGCATAAAACTGCCCTGC 

Rpr331P_CGCTGGATTATCAAAAGAATTAGCACG 

Rickettsia 

massiliae  

Hypothetical 

protein 

 

 

R.massi 9666-F_CCAACCTTTTGTTGTTGCAC 

R.massi 9666-R_TTGGATCAGTGTGACGGACT 

R.massi 9666-P_CACGTGCTGCTTATACCAGCAAACA 

Rickettsia 

conorii 

Hypothetical 

protein 

RC0743 

 

 

F_TTTTGGGGTAGCACATTTTCAA 

R_TTCGCCGTAACGTGCTGTAG 

P_GGAAGATTTGCAGCAAAATGCTTGGTG 

Rickettsia 

aeschlimannii 

Sca1 

 

 

R aesSca1 F_AAGCGGCACTTTAGGTAAAGAAA 

R aesSca1 R_CATGCTCTGCAAATGAACCA 

R aesSca1 P_TGGGGAAATATGCCGTATACGCAAGC 

Bartonella spp. Barto ITS2 

 

 

F_GATGCCGGGGAAGGTTTTC 

R_GCCTGGGAGGACTTGAACCT  

P_GCGCGCGCTTGATAAGCGTG  

Borrelia spp.  Bor ITS4 

 

F_GGCTTCGGGTCTACCACATCTA 

R_ CCGGGAGGGGAGTGAAATAG  

P_TGCAAAAGGCACGCCATCACC  

Leptospira spp.  16S 

 

 

F_CCCGCGTCCGATTAG 

R_TCCATTGTGGCCGRACAC 

P_CTCACCAAGGCGACGATCGGTAGC 

Coxiella 

burnetii 

IS1111 

 

 

F_CAAGAAACGTATCGCTGTGGC 

R_CACAGAGCCACCGTATGAATC 

P_CCGAGTTCGAAACAATGAGGGCTG 
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IS30A 

 

 

F_CGCTGACCTACAGAAATATGTCC 

R_GGGGTAAGTAAATAATACCTTCTGG  

P_CATGAAGCGATTTATCAATACGTGTATG  

Anaplasmatace

ae  

23S rRNA  

 

 

F_TGACAGCGTACCTTTTGCAT 

R_TGGAGGACCGAACCTGTTAC  

P_GGATTAGACCCGAAACCAAG 

Wolbachia spp. 23S 

 

 

F_CCAAAATTACAGCTAAGTGG 

R_AGTGAGCTGTTACGCTTTCT 

P_ AGTGAGCTGTTACGCTTTCT 

Standard PCR 

 

Rickettsia spp. ompA (632 

bp) 

 

190-70_ F_ATGGCGAATATTTCTCCAAAA 

190-701_ R_GTTCCGTTAATGGCAGCATCT 

Bartonella spp. gltA (200 bp) 

 

F_ACGTCGAAAAGAYAAAAATG 

R_GTAATRCCAGAAATARAAATC 

ftsZ (333 bp) 

 

F_ FTSZDIR_CCGTGAATAATATGATTAATGC 

R_ FTSZREV_TTGAAATGGCTTTGTCACAAC 

Leptospira spp.  rpoB (592 

bp) 

Lept 1900F_CCTCATGGGTTCCAACATGCA 

Lept 2500 R_CGCATCCTCRAAGTTGTAWCCTT 

Anaplasmatace

ae 

23S rRNA 

(485 bp) 

 

F_ GTTGAAAARACTGATGGTATGCA 

R_ TGCAAAAGGTACGCTGTCAC 

Ehrlichia spp. groEL (590 

bp) 

Ehr-groEL-F_GTTGAAAARACTGATGGTATGCA 

Ehr-groEL-R_ACACGRTCTTTACGYTCYTTAAC 

Tiques 16S (460 bp) F_CCGGTCTGAACTCAGATCAAGT 

R_GC TCAATGATTTTTTAAATTGCTGT 

Puces  ITS1 (1000 

bp) 

F_GTA CAC ACC GCC CGT GCG TAC T 

R_GCT GCG TTC TTC ATC GAC CC Sen-ITS2 
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ANNEXE 10: Résumé des étapes de construction de l’arbre phylogénétique 
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 Les hérissons sont de petits mammifères sauvages. Ce sont  des réservoirs potentiels de divers agents 

zoonotiques. La présente étude a été menée à Bouira, une région du centre-nord de l'Algérie, elle vise à évaluer 

le risque de la transmission des maladies zoonotiques vers l’homme par le bais des hérissons d’Algérie (Atelerix 

algirus).Les hérissons étaient infestés d'ectoparasites, dont Archaeopsylla erinacei, Rhipicephalus sanguineus 

s.l. et Haemaphysalis erinacei. Des organes de hérisson et des arthropodes choisis au hasard ont été dépistés de 

micro-organismes à l'aide de méthodes moléculaires. Coxiella burnetii a été détectée dans les reins, la rate, A. 

erinacei, Hae. erinacei et Rh. sanguineus s.l. Leptospira interrogans a été détecté dans les reins. Rickettsia felis 

et Rickettsia massiliae ont été détectés respectivement chez A. erinacei et chez Rh. sanguineus s.l. ADN d'une 

Rickettsia spp non cultivée a été trouvé à Hae. erinacei. L'ADN de Wolbachia spp. a été détecté dans les puces. 

L'ADN de nouvelles espèces potentielles de Bartonella et d'Ehrlichia a été trouvé respectivement chez les puces 

et les tiques. Cette étude met en évidence la présence d'ADN provenant d'une large gamme de micro-organismes 

chez les hérissons et leurs ectoparasites qui pourraient être responsables de zoonoses en Algérie. 

Mots-clés : Hérissons ; tiques; puces; micro-organismes; zoonoses;Algérie. 

 ------------------------------------------------------------ ملخص----------------------------------------------------

منطقة وسط شمال الجزائر ،  القنافذ من الثدييات البرية الصغيرة. إنها خزانات محتملة للعديد من العوامل الحيوانية المنشأ. أجريت هذه الدراسة في البويرة ، وهي 

                                       (.Atelerix algirus)وتهدف إلى تقييم مخاطر انتقال الأمراض الحيوانية المنشأ إلى الإنسان عن طريق قنافذ القنافذ الجزائرية 

. Haemaphysalis erinacei. و Rhipicephalus sanguineus s.lو  Archaeopsylla erinaceiكانت القنافذ موبوءة بالطفيليات الخارجية ، بما في ذلك 

في الكلى  Coxiella burnetiiتم اكتشاف بكتيريا   دقيقة باستخدام الطرق الجزيئية.تم فحص أعضاء القنفذ ومفصليات الأرجل المختارة عشوائياً بحثاً عن كائنات 

و  Rickettsia felisتم اكتشاف  في الكلى. Leptospira interrogans. تم اكتشاف Rh. sanguineus s.l، و  Hae. erinaceiو  A. erinaceiوالطحال و 

Rickettsia massiliae  على التوالي فيA. erinacei  وRh. sanguineus s.l. 

. في Wolbachia sppو كذلك تم الكشف عن الحمض النووي  Hae. erinaceiغير المزروعة في   .Rickettsia sppحمض النووي تم العثور على ال 

 في البراغيث والقراد. Ehrlichia و Bartonella العثور على الحمض النووي للأنواع الجديدة المحتملة من وكذلك البراغيث.

عن تكون مسؤولة  تسلط هذه الدراسة الضوء على وجود الحمض النووي من مجموعة واسعة من الكائنات الحية الدقيقة في القنافذ والطفيليات الخارجية التي قد

 الأمراض الحيوانية المنشأ في الجزائر..

 

---------------------------------------------- ---------------- Abstract --------------------------------------------------------------------------- 

Hedgehogs are small wild mammals. They are potential reservoirs of various zoonotic agents; hence their great 

importance in the medical and veterinary fields. This study was conducted in Bouira, a north-central region of 

Algeria, and aims to assess the risk of the transmission of zoonotic diseases to humans through Algerian 

hedgehogs (Atelerix algirus).The hedgehogs were infested with ectoparasites, including Archaeopsylla erinacei, 

Rhipicephalus sanguineus s.l. and Haemaphysalis erinacei. Hedgehog organs and randomly selected arthropods 

were screened for microorganisms using molecular methods. Coxiella burnetii was detected in kidneys, spleens, 

A. erinacei, Hae. erinacei ,and Rh. sanguineus s.l. Leptospira interrogans was detected in kidneys. Rickettsia 

felis and Rickettsia massiliae were detected respectively in A. erinacei and in Rh. sanguineus s.l. DNA of an 

uncultivated Rickettsia spp. was found in Hae. erinacei. Wolbachia spp. DNA was detected in fleas. The DNA 

of potential new Bartonella and Ehrlichia species were found respectively in fleas and ticks. This study 

highlights the presence of DNA from a broad range of microorganisms in hedgehogs and their ectoparasites that 

may be responsible for zoonoses in Algeria.  

: القنافذ. القراد. البراغيث. الكائنات الدقيقة؛ أمراض حيوانية المصدر. الجزائرالكلمات الرئيسية  

---------------------------------------------------Résumé ------------------------------------------------ 
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