Connaissance & gestion des espéces\

L'apport

de la genetique

dans la comprehension
de I'évolution

des populations

de ratons laveurs

Mésocarnivore d’origine nord-ameéricaine, listé comme
espéce exotique envahissante prioritaire, le raton laveur
est en expansion constante en France tout comme dans le
reste de [’Europe. L'utilisation d’approches multiples en
génétique permet d’affiner les connaissances de terrain
et de confirmer l'existence de trois sous-populations
établies a partir d’un faible nombre d’individus.
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en nature du raton laveur, avec des

cas de reproduction avérés, datent
des années 1960 (Léger, 1999). Cette
espéce a été introduite a partir d’animaux
captifs puis échappés ou relachés. Depuis,
elle a fait souche dans plusieurs régions
et se trouve en expansion constante,
comme on l'observe aussi dans d’autres
pays européens (Garcia etal., 2012 ; Mori
etal., 2015 ; Salgado, 2018 ; Louppe et al.,
2019).

Le suivi de sa répartition géographique,
qui est réalisé a partir d’enquétes de
terrain (voir l'encadré), est complété ici
par l'étude génétique de ses populations
qui en précise les origines ancestrales, la
diversité génétique et les éventuels effets
fondateurs. Ainsi, a partir d’échantillons
de tissus ou de poils prélevés sur des indi-
vidus représentatifs, cette étudevise : 1) a
comprendre ['histoire de l'introduction du
raton laveur en France et a retracer les
potentielles introductions multiples, 2) a
étudier la structuration génétique spatiale
et les éventuels flux de genes, donc
d’animaux, entre les trois populations
francaises, et 3) a évaluer les flux de génes
avec la population belgo-allemande, avec
laquelle les contacts semblent établis.

E n France, les premiéres observations

Une récolte d'échantillons

Entre début 2017 et mi-2018, 235
échantillons biologiques ont pu étre col-
lectés dans les différents noyaux de popu-
lations sauvages de ratons laveurs, tant
en France qu’en Belgique, de méme que
sur des individus captifs (carte 7). Cet
échantillonnage a été effectué auprés des
réseaux de piégeurs, chasseurs et natura-
listes, des services territoriaux de 'OFB,
des agents du Département de la nature
et des foréts de Wallonie et de ’Agence
nature et foréts de Flandre, de partenaires
scientifiques et de parcs zoologiques.
Ainsi, 81 échantillons sont issus de la
population historique de l'Aisne, 25 de
Belgique, 1 du Bas-Rhin, 71 de la popu-
lation établie en Auvergne, 33 dufoyer de
la Gironde, et 15 ont été prélevés sur des
animaux captifs (8 d'un méme parc zoo-
logique dans la Sarthe, 3 de la ménagerie
du Jardin des plantes a Paris et 4 a partir
d’une méme saisie dans le cadre d’une
détention illégale dans le Bas-Rhin).
Quatre échantillons d’individus capturés
en nature et dont le rattachement a une
population n’est pas évident ont été
inclus: 1 de la Haute-Vienne, 1 de la
Sabne-et-Loire, TduTarn et 1de l'Aveyron.
Ces échantillons proviennent du piégeage
et de la chasse, ou de dépouilles victimes
de lacirculation routiére. Un autre échan-
tillon est issu de la population introduite
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k leur développement.

P Encadré  Description géographique des populations de ratons
laveurs en France

La derniére enquéte nationale (Léger & Ruette, 2014) décrit trois
sous-populations.

La plus ancienne, fondée aprés mars 1966, est issue d’animaux relachés ou
fugitifs depuis 'ancienne base aérienne militaire de ['Otan, & Laon-Couvron (Aisne),
ol le raton laveur était présent comme animal de compagnie. Depuis cette source
et au fil des décennies, des individus se sont dispersés dans les départements
voisins : d'abord dans 'Oise et dans la Marne, puis dans les Ardennes, localement
dans la Somme et dans le Nord, pour gagner ensuite d’autres départements ou
la colonisation se poursuit comme c’est le cas dans l'Aube, la Seine-et-Marne, la
Haute-Marne, la Meuse et la Meurthe-et-Moselle. L'espéce a également gagné
du terrain vers la Belgique a 'ouest de la Meuse. Les données issues des enquétes
laissent penser que ce vaste foyer de présence est en contact, via la Wallonie mais
aussi l'Alsace et les Vosges, avec la population introduite en Allemagne dés les
années 1930 (plusieurs foyers d'introduction). Cette méme population allemande,
qui a colonisé les Lander du Bade-Wurtemberg et de Rhénanie-Palatinat, gagne
en effet depuis les années 2000 des secteurs frontaliers situés dans les départe-
ments francais de la Moselle, du Bas-Rhin et du Haut-Rhin.

Un second foyer a fait souche en Auvergne au sud-ouest du Puy-de-Déme,
probablement a la fin des années 1990, pour s’étendre dans ce département et
gagner par expansion l'Allier, la Haute-Loire et le Cantal au cours des décennies
suivantes. Ce foyer poursuit son développement : les derniéres observations, pos-
térieures a l'enquéte publiée en 2014, attestent d'une présence de l'espéce dans
le Cher vers le nord-ouest, dans 'Aveyron et la Lozére en direction du sud, dans
la Loire vers l'est, et dans la Creuse et la Corréze vers ['ouest.

Le troisieme et dernier foyer s’est constitué en Gironde au sud de Bordeaux
dans les années 2007-2008, probablement a partir d'animaux échappés d’un parc
zoologique. Ce foyer poursuit actuellement son développement dans le dépar-
tement et des premiéres observations sont également notées dans des départe-
ments limitrophes.

Enfin, il est a noter que des signalements ponctuels ont également été faits ici
etlaen France, correspondant probablement a des échappés de captivité quin'ont
a priori pas fondé de populations sauvages pérennes (carte 7).

En Belgique, ce n’est qu’au début des années 1980 que les premiers individus
ont été observés en Flandre (Verkem et al., 2003), et seulement a partir de 1986
dans l'est de la Wallonie (Libois, 1987). La reproduction de l'espéce est attestée
depuis 2005 et le nombre d’observations augmente rapidement en raison de
l'expansion de la population allemande, mais aussi de celle établie dans UAisne
(Schockert, 2017).

A Depuis la derniére enquéte publiée en 2014, les foyers francais de ratons laveurs ont poursuivi
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Répartition des échantillons de tissus de ratons laveurs (nature : points rouges ; captivité :
points bleus) superposée a la distribution de référence de l'espéce par maille
de 10 x 10 km (carrés gris) en France (Léger & Ruette, 2014) et dans le reste de l'ouest

de l'Europe (Tsiamis et al., 2017).

en Martinique. Enfin, cet échantillonnage
comporte également 1 échantillon pro-
venant de l'aire native américaine de
l'espéce et 4 issus d'une espece proche, le
raton crabier Procyon cancrivorus de
Guyane francaise. Chaque prélevement
est constitué de 1 cm? de tissu (généra-
lement du tissu de l'oreille conservé dans
un tube Eppendorf rempli d’éthanol a
95°). Pour les animaux captifs, le préle-
vement a consisté a arracher une touffe
de poils avec leurs bulbes.

L'utilisation d’approches
multiples en génétique

pour caractériser les populations
de ratons laveurs

Deux types d’approches génétiques
complémentaires ont été utilisés : le suivi
génétique des populations et la
phylogéographie.

Le suivi génétique repose sur des mar-
queurs microsatellites, dont 'évolution
rapide met en évidence celle du poly-
morphisme a courte échelle de temps. Les
microsatellites constituent une séquence
d’ADN du noyau des cellules, formée par
des motifs répétés de centaines de milliers
de nucléotides, dont la transmission héré-
ditaire provient a 50 % de la mére et a
50 % du pére. Les résultats issus de ce suivi
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nous informent sur les processus démo-
graphiques et évolutifs tels que le nombre
d’introductions, la structuration, la
diversité ou la connectivité entre les popu-

lations de ratons laveurs. Le génotypage
des échantillons a nécessité au préalable
de développer 26 marqueurs génétiques
spécifiques du raton Laveur (25 micro-
satellites et 1 marqueur de sexe) a partir
de 30 échantillons répartis sur le territoire
national. Ces marqueurs microsatellites
ont été retenus pour présenter un poly-
morphisme élevé (nombreux alléles pour
un méme marqueur). Sur les 235 échan-
tillons, 191 ont été choisis pour leur repré-
sentation géographique et ont été géno-
typés sur ce panel de marqueurs. Ces deux
étapes ont été conduites au sein du labo-
ratoire francais Antagene.

L'approche par la phylogéographie
permet quant a elle d’inférer 'histoire de
lUintroduction des ratons laveurs en
France. C'est une méthode fondée sur des
marqueurs de I'ADN mitochondrial
(ADNmt), qui évoluent plus lentement
que les microsatellites et dont les pro-
cessus évolutifs sont observables a une
plus grande échelle de temps. Transmis
uniquement par la mére, 'TADNmt se
révéle informatif quant a 'ascendance des
individus de la population échantillonnée.
Les similarités et différences dADNmt
entre populations sont utilisées pour les
caractériser. Ainsi, un fragment d’ADNmt
de 566 paires de bases correspondant a
une partie de la D-loop (région de contréle
al'origine de la réplication de chaque brin
d’ADN) a été amplifié par le Laboratoire
de biométrie et biologie évolutive de l'uni-
versité Claude Bernard Lyon 1 pour chacun
des 235 échantillons.

A Pour réaliser cette étude génétique, des échantillons biologiques ont été collectés
dans les populations sauvages de ratons laveurs auprés des piégeurs agréés notamment.



Des populations de ratons
laveurs en France
génétiquement différenciées
mais peu diversifiées...

Le premier travail a été de se pencher
sur les enseignements issus des résultats
de l'étude des microsatellites. Dans une
premiére approche, ils indiquent que pris
ensemble, les individus échantillonnés ne
forment pas une seule et unique popu-
lation (Fis de 0,225 ; moyenne d’hétéro-
zygotie observée significativement diffé-
rente de celle attendue : Ho = 0,48 vs
He = 0,63). L'analyse des échantillons
regroupés en 4 sous-populations, définies
a priori a partir des connaissances de
terrain (foyers de l'Aisne, de I'Auvergne,
de la Gironde et de la Belgique), révele
l'existence d’une forte structuration a
lintérieur de chaque sous-population (Fst
autour de 0,15 par paires de populations
surtous les loci) et témoigne de l'absence
ou d'un faible flux de genes entre elles.
Ainsi, bien que les foyers de 'Aisne et de
la Belgique présentent une forte proximité
géographique, il apparait qu'ils ne forment
pas une unique sous-population malgré
les évidences de contacts entre eux.

Les indices Fst et Fis nécessitent d’af-
fecter lesindividus a des populations géo-
graphiques connues a priori. Trois autres
méthodes statistiques (Structure, DAPC
et Snapclust) ont été utilisées pour déter-
miner au mieux le regroupement des indi-
vidus en clusters (i.e. groupes génétiques
homogeénes), cette fois sans a priori. Ces
trois méthodes proposent une assignation
de la majorité des individus (a plus de
80 %) dans l'une des quatre sous-popu-
lations identifiées (carte 2). Les probabi-
lités d’assignation ont été fortes pour la
majorité des individus de l'Auvergne, de
UAisne et de la Belgique, tandis qu'elles
étaient moins élevées pour les individus
de la Gironde. A de rares exceptions prés,
la cohérence spatiale a été trés bonne pour
lesindividus issus de laméme population
géographique se retrouvant dans le méme
groupe génétique, soulignant encore une
fois la forte structuration génétique en
4 sous-populations.

Les diversités au sein de chaque sous-
population sont faibles avec 2,27 alléles
par locus pour la Gironde, 2,9 pour lAisne
et 3,07 pour 'Auvergne ; ce qui apparait
par ailleurs limité en comparaison de la
population belge (5,99). La plus grande
richesse allélique en Belgique provient
probablement d’une origine plus diver-
sifiée des individus colonisateurs, avec au
moins 3 populations sources dont 2 en
provenance d’Allemagne et celle issue de
l'Aisne et de l'Oise (Schockert etal., 2016).

Toutefois, en France comme en
Belgique, la richesse allélique est bien
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Les quatre groupes génétiques de ratons laveurs identifiés en France et en Belgique
par les méthodes de regroupement (DAPC, Snapclust, Structure) et leur cohérence

géographique.

Seuls les individus fortement assignés (> 80 %) sont représentés.

inférieure a celle retrouvée au sein des
populations de ratons laveurs américains,
avec une moyenne de 9,9 alléles par locus
et une hétérozygotie observée de Ho=0,8
(Cullingham et al., 2008 ; Santonastaso
etal., 2012). Ces patterns de diversité se
retrouvent dans d’autres populations
introduites, comme c’'est le cas en
Allemagne (richesse allélique : Ar = 4,35
et Ho =0.59) et en Espagne (Ar = 3,676
et Ho=0,629) - (Fischer etal., 2017).

... et constituées a partir
d’un faible nombre d’individus
fondateurs...

Un effet fondateur, correspondant a la
perte de variation génétique qui se produit
lorsqu’une nouvelle population est établie
apartird’untrés petit nombre d'individus,
a été détecté dans les populations
d’Auvergne et de Gironde mais pas dans
celle de l'Aisne, car elle est plus ancienne
etrecoit des apports ponctuels de diversité
génétique depuis la Belgique, le
Luxembourg, U'Alsace et les Vosges.

Les 3 sous-populations francaises sont
chacune caractérisées par un haplotype
(un ensemble d’alleles spécifiques

habituellement transmis ensemble)
dominant, ce qui témoigne la encore d’un
apport génétique provenant de peu d'indi-
vidus lors de leur établissement en nature
(carte 3). Plus précisément, la France
comprend 7 haplotypes, alors que la
Belgique en compte 5 dont 2 partagés
avec la France. La Gironde et 'Auvergne
sont composées des deux mémes haplo-
types. Ces deux populations différent
cependant par leur fréquence haplo-
typique. En effet, elles ont toutes deux un
haplotype dominant : en Auvergne, 99 %
des individus possédent l'haplotype
PLO32 (en bleu sur la carte 3), tandis que
les individus de la Gironde possedent prin-
cipalement 'haplotype PLO22 qui est
présent a 97 % (en rouge sur la carte 3).
La population du Nord posséde 4 haplo-
types, dont un en commun avec la Gironde
et 'Auvergne (PLO32) et 2 autres partagés
avec la Belgique (PLO2b et PLO13); le
dernier haplotype correspond au PLO17,
qui est tres faiblement représenté dans la
population avec 2 %. Cette population
contient également un haplotype
dominant, PLO13 (en vert sur la carte 3).
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A ['analyse génétique confirme U'existence de trois sous-populations géographiques de ratons laveurs bien distinctes en France.

Distribution des haplotypes francais, belges, espagnols et allemands (d'aprés Fischeretal.,
2017 pour ces deux derniers pays) déterminés a partir des séquences de D-loop.
Les populations d’animaux issus de captivité en France sont entourées en blanc.
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... issus de lignées ancestrales
différentes

L'approche phylogéographique, a partir
du fragment de 'ADNmt, a permis
d’éclairer partiellement l'origine améri-
caine de chacune des populations de
ratons laveurs échantillonnées. Le nombre
d’haplotypes retrouvés en France métro-
politaine est relativement faible au regard
des 76 haplotypes identifiés dans l'aire
native américaine du raton laveur
(Cullingham et al., 2008). Néanmoins,
comparée a la diversité des haplotypes
relevée sur l'ensemble des 16 populations
deratons laveurs introduites et identifiées
dans le reste de l'Europe, qui ne s’éléve
pas a plus de 8 avec par exemple 4 en
Espagne et 6 en Europe de 'Est (Alda et
al., 2013 ; Fischer et al., 2017), ladiversité
des fondateurs en France apparait plus
importante. Cela pourrait résulter d’une
diversité plus grande des sources ayant
constitué les populations francaises.

En approfondissant la phylogénie des
lignées ancestrales des populations de
ratons laveurs présentes en France parmi
l'alignement des haplotypes mondiaux, les
résultats permettent de retrouver partiel-
lement les lignées ancestrales américaines
desquelles les individus fondateurs des-
cendraient. On retrouve une grande
majorité des individus de la Gironde et
certains d’Auvergne dans la lignée présente



A) Répartition des 3 lignées génétiques mises en évidence par Cullingham etal. (2008)
aux Etats-Unis. Le fleuve Mississippi est en surgras.
B) Réseau d’haplotypes reconstruit a partir des séquences de D-loop.
La taille des cercles est proportionnelle au nombre d’individus partageant le méme haplotype.
Un tiret le long des lignes reliant les haplotypes représente une mutation. Les noms des haplotypes sont
indiqués pour les populations d’Europe de 'Ouest ; ils correspondent a des haplotypes décrits dans

Cullingham etal. (2008) et Frantz et al. (2013).

aux Ftats-Unis du Mississippi au Maine, en
passant par la Floride (lignée 1 sur la
figure). Alinverse, on trouve une majorité
d’individus d’Auvergne et une minorité de
Gironde dans la lignée présente le long de
la riviere Mississippi (lignée 2 sur la figure).
Enfin, les individus de la population issue
de l'Aisne se rapprochent de deux lignées
présentes du Mississippi aux Grands Lacs
(lignées 2 et 3 sur la figure).

Des premiers signaux de contact
entre populations du Nord-Est
et de la Belgique

Bien que les flux de génes semblent
encore faibles entre la population ayant
colonisé la Belgique et le Luxembourg
d’une part, et la population de l'Aisne
d’autre part, les échantillons provenant
de Belgique comptent 5 haplotypes dont
2 partagés avec la France, PLO13 et
PLOO2b (carte 3). Deux interprétations
sont possibles : soit les individus originels
partageaient les mémes haplotypes, soit
les haplotypes se sont diffusés dans les
populations suite a des mixages. Cette
derniere hypothése semble étre privilégiée
par des analyses complémentaires réa-
lisées par les collégues du Luxembourg

(Frantz et al. — données non pub.). Ces
2 haplotypes sont majoritaires en
Allemagne (Frantz et al., 2013), qui pré-
sente également PLO110, moins fréquent
en Europe de l'Est mais également présent
en Belgique. LAllemagne partage donc la
moitié de ses haplotypes a forte fréquence
avec la Belgique. Ce pattern suggére une
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probable expansion des populations alle-
mandes vers la Belgique de facon ponc-
tuelle a partir des années 1980, période
des premiéres observations, puis plus
massivement a partir des années 2000
avec 'expansion importante de la popu-
lation allemande. De plus, les individus de
Belgique montrent des signes de mixité
avec la population issue de l'Aisne, et sug-
gérent également une continuité dans les
flux provenant d’Allemagne jusque dans
le nord de la France.

Présentant des patterns de diversité
haplotypique communs, les populations
issues de l'Aisne et de la Belgique sont
probablement au début de leur mélange.
Paradoxalement, ces deux groupes dif-
ferent par leur diversité allélique micro-
satellite. En effet, la Belgique possede une
richesse allélique deux fois plus impor-
tante que le foyer de l'Aisne. De plus, la
différenciation basée sur les fréquences
haplotypiques est plus faible entre la
Belgique et le noyau de l'Aisne (Fst= 0,37)
en comparaison de celle observée entre
les autres populations de France (Fst= 0,77
entre lesnoyauxde l‘Aisne et de 'Auvergne,
et Fst = 0,76 entre les noyaux de l'Aisne
et de la Gironde). Cela suggére une homo-
généisation naissante entre les popula-
tions belges et de l'Aisne. A noter que le
renforcement de la diversité génétique
d'une espéce par le croisement d’individus
issus de plusieurs populations peut poten-
tiellement augmenter son adaptabilité
(Fischer etal., 2017), ce qui est loin d'étre
une bonne nouvelle pour la gestion d’'une
espece exotique envahissante telle que le
raton laveur. Ce probléme de renfor-
cementde ladiversité génétique avait déja
été souligné par Léger & Ruette (2014)
pour les populations de ratons laveurs
d’Alsace et de Picardie.

A |esrésultats de I'étude suggérent que les populations de ratons laveurs de [’Aisne et de la Belgique

seraient au début de leur mélange.
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Retracer les origines captives
des populations

Le raton laveur est une espece intelli-
gente dont le maintien en captivité est
difficile a assurer. L'origine des individus
de l'Aisne a été documentée (Léger, 1999),
mais celle des autres populations fran-
caises reste a éclaircir. Les enseignements
des études génétiques suggérent des évé-
nements indépendants a partir d'un faible
nombre de fondateurs, tout particulie-
rement en Gironde et en Auvergne.
Lhypothése la plus plausible est qu'ils
proviennent d'échappés depuis des parcs
zoologiques ou des particuliers, mais le
manque d’échantillons en captivité ne
permet pas de la valider. Néanmoins,
quelques enseignements peuvent ali-
menter le débat, bien qu’ils nécessitent
de plus amples investigations. Par
exemple, le zoo de la Sarthe montre une
grande diversité avec 4 haplotypes par-
tagés avec chacune des populations en
nature : 2 sont partagés avec la Gironde
et 'Auvergne, 3 avec le Nord et 3 autres
avec la Belgique, cette diversité révélant
la constitution du cheptel depuis diffé-
rentes sources. A l'inverse, le parc zoolo-
gique du Jardin des plantes a Paris ne
possede qu’un seul haplotype commun
aux populations d’Auvergne, de Gironde
et du Nord (carte 3).

Un haplotype (PLO32), présent dans les
3 sous-populations francaises, est éga-
lement présent en Galice (Espagne). Il
représente 'haplotype le plus fréquent en
France et le plus majoritaire en Auvergne.
Cet haplotype commun serait peut-étre
issu d’'un partage d’individus entre les
parcs zoologiques d’'Espagne et
d’Auvergne, qui se seraient ensuite
échappés. Les autres haplotypes francais
et belges ne sont retrouvés nulle part

ailleurs en Europe. Ils sont probablement
issus d’individus importés d’Amérique et
échappés de parcs zoologiques.

Les particuliers ne sont pas en reste et
peuvent également étre a l'origine de plu-
sieurs échappés. Les individus saisis dans
le Bas-Rhin montrent une signature géné-
tique identique a celle de la population de
l'Aisne (carte 2), dont ils peuvent provenir
par capture en nature. Enfin, des individus
isolés, comme dans l'Aveyron et en
Charente, présentent également une
signature génétique les rapprochant de
U'Aisne, suggérant un transfert d’individus
depuis cette population.

Conclusion

Cette étude apporte une meilleure
compréhension sur l'origine des popula-
tions de ratons laveurs introduites en
France ou la colonisant a partir d’autres
régions des pays voisins. Le monitoring
génétique a mis en évidence des caracté-
ristiques typiques d’une introduction
récente : une diversité faible pour chacune
des populations et un effet fondateur fort
en Gironde et en Auvergne. L'analyse par
phylogéographie a permis de retracer par-
tiellement les origines ancestrales et de
caractériser les types d’introduction des
populations.

L'appréciation des processus en cours
constitue une base essentielle pour l'éta-
blissement d’un plan de surveillance ciblé
et l'identification de programmes de
gestion susceptibles de controéler cette
espece envahissante. Le raton laveur,
malgré une faible diversité fondatrice, a
montré une trés bonne capacité d’ex-
pansion, soulignant une plasticité écolo-
gique qui lui permet de surpasser cette
faible diversité originelle. Les échanges en

A Vue d'un milieu colonisé par le raton laveur dans les Ardennes. Les échanges génétiques en cours
avec le noyau belge pourraient augmenter encore son potentiel d’adaptation.
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cours entre les deux sous-populations de
l'Aisne et de la Belgique sont de nature a
accroitre la variabilité génétique de
'espece et son potentiel d’adaptation
(Dlugosch & Parker, 2008).

Bien que le flux de genes n'ait pas pu
&tre investigué avec les ratons laveurs
provenant de la population allemande
depuis les Lander du Bade-Wurtemberg,
de la Sarre et de la Rhénanie-Palatinat, ou
de la population luxembourgeoise, elle-
méme issue d’Allemagne, la population
de l'Aisne ne pourra pas étre gérée indé-
pendamment de la grande population
belgo-allemande. Des efforts de coordi-
nation entre les régions frontaliéres sont
a rechercher en conséquence.

Le contrble des populations est actuel-
lement peu coordonné et local, effectué
par la chasse et le piégeage, en particulier
la ot il y a des nuisances socio-écono-
miques. Notons une exception d'actualité,
a savoir le périmeétre ol sévit l'épidémie
de peste porcine africaine en zone fronta-
liere entre les Ardennes, la Meuse, la
Meurthe-et-Moselle et le sud de la pro-
vince de Luxembourg en Wallonie. Un
piégeage intensif de ratons laveursy a été
réalisé (> 1500 individus prélevés en
2019) enraison de l'accaparement par ces
derniers des cages-piéges dévolues a la
capture des sangliers (source : DEMNA et
OFB). La mesure de la vitesse de recolo-
nisation de cet espace par le raton laveur
sera également un indicateur utile a sa
gestion.

Enfin, en réponse au nouveau réglement
européen (EU 1143/2014), la France et la
Belgique envisagent une combinaison de
stratégies de gestion (Adriaens et al.,
2019) avec la nécessité d’'une réaction
rapide lors de la détection de nouveaux
foyers, comme c’est le cas en Flandre
notamment avec des observations spora-
diques (Van Den Berge & Gouwy, 2009)
ou encore en Gironde ou l'espece semble
plus établie (Léger & Ruette, 2014). Pour
cette derniére population, qui ne semble
pas encore étre connectée a celle de
l'Auvergne, il apparait primordial de tenter
unisolement en détectant et en capturant
les quelques individus observés dans sa
périphérie, tout en redoublant les efforts
de captures en son sein.

La seule gestion des ratons laveurs en
nature aura un succes limité, en particulier
dans lesterritoires ou il n’est pasimplanté,
si elle n'est pas associée a un strict
contréle de sa captivité, désormais limitée
aux seuls parcs zoologiques diment auto-
risés. Des normes de captivité plus rigou-
reuses, pouvant aller jusqu’a la stérili-
sation des individus et & la bancarisation
de leur signature génétique, pourraient
&tre mises en place en France.



A Plusde 1500 ratons laveurs ont été prélevés en 2019 dans la zone frontaliére belge oui sévit la peste

porcine africaine.
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