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Résumé

Contexte : Les variants préoccupants du coronavirus 2 du syndrome respiratoire aigu sévère 
(SRAS-CoV-2) sont associés à une augmentation de l’infectivité, de la gravité et de la mortalité 
de la maladie à coronavirus 2019 (COVID-19) et sont de plus en plus souvent détectés dans le 
cadre de la surveillance clinique et de la surveillance des eaux usées au Canada et dans le reste 
du monde. Dans cette étude, nous présentons un essai de réaction en chaîne quantitative de 
la polymérase après la transcription inverse en temps réel (RT-qPCR) pour la détection de la 
mutation D377Y du gène N associée au variant Delta du SRAS-CoV-2 dans les eaux usées.

Méthodes : Des échantillons d’eaux usées (n = 980) ont été prélevés dans six villes et 
17 collectivités rurales du Canada de juillet à novembre 2021 et ont fait l’objet d’un dépistage 
de la mutation D377Y.

Résultats : Le variant Delta a été détecté dans toutes les grandes villes canadiennes et 
les régions éloignées du Nord, ainsi que dans la moitié des collectivités rurales du sud. La 
sensibilité et la spécificité de cet essai étaient suffisantes pour détecter et quantifier le variant 
Delta dans les eaux usées afin de contribuer à un dépistage et à une surveillance rapides au 
niveau de la population.

Conclusion : Cette étude démontre un nouveau test RT-qPCR rentable pour suivre la 
propagation du variant Delta du SRAS-CoV-2. Ce test rapide peut être facilement intégré dans 
les programmes actuels de surveillance des eaux usées afin de faciliter le suivi des variants au 
niveau de la population.

Affiliations

1 Unité de surveillance des eaux 
usées, Laboratoire national de 
microbiologie, Agence de la santé 
publique du Canada, Winnipeg, 
MB
2 Centre de données sur la santé 
de la population, Statistique 
Canada, Ottawa, ON
3 Département de la 
microbiologie médicale et des 
maladies infectieuses, Collège de 
médecine Max Rady, Université 
du Manitoba, Winnipeg, MB

*Correspondance :  

chand.mangat@phac-aspc.gc.ca

Citation proposée : Peterson SW, Daigle J, Dueck C, Nagasawa A, Mulvey MR, Mangat CS. Détection par la 
réaction en chaîne quantitative de la polymérase après transcription inverse en temps réel du variant Delta du 
SRAS-CoV-2 dans les eaux usées du Canada. Relevé des maladies transmissibles au Canada 2023;49(5):238−46. 
https://doi.org/10.14745/ccdr.v49i05a07f
Mots-clés : SRAS-CoV-2, eaux usées, variant, Delta, B.1.617.2, qPCR

Cette oeuvre est mise à la disposition selon
les termes de la licence internationale
Creative Commons Attribution 4.0

mailto:chand.mangat@phac-aspc.gc.ca
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/deed.fr


SURVEILLANCE

Page 239 RMTC • mai 2023 • volume 49 numéro 5

Introduction

La pandémie de coronavirus 2 du syndrome respiratoire aigu 
sévère (SRAS-CoV-2) a débuté à Wuhan, en Chine, fin 2019, 
avant de devenir une pandémie mondiale en 2020. À partir du 
mois de septembre 2020, des variants préoccupants (VP) ont 
commencé à émerger, présentant des mutations entraînant une 
augmentation des taux de transmission virale, une virulence 
accrue ou la capacité d’échapper aux vaccins existants (1–4). Le 
11 mai 2021, l’Organisation mondiale de la Santé a déclaré que 
le variant Delta (B.1.617.2) était un VP (5). Il a été démontré que 
le variant Delta est à la fois plus transmissible et plus virulent que 
le type sauvage (TS) (Wuhan) (6–8).

L’épidémiologie des eaux usées s’est avérée un outil puissant 
pour suivre la propagation du SRAS-CoV-2 au niveau de la 
population, et est récemment devenue essentielle pour surveiller 
la diffusion des VP au Canada et dans le monde (9–12). Les 
essais de réaction en chaîne quantitative de la polymérase 
après transcription inverse en temps réel (RT-qPCR) ont déjà 
été élaborés pour identifier les mutations associées aux VP 
émergents, notamment Alpha (Sdel69-70, ND3L), Beta (Sdel241, 
N501Y) et Gamma (N501Y) (13–15). La détection précoce des VP 
peut potentiellement conduire à une amélioration des réactions 
de santé publique, telles que l’augmentation du séquençage 
des isolats cliniques, la surveillance accrue et l’amélioration 
des mesures de santé publique. La surveillance des quantités 
relatives des variants du SRAS-CoV-2 au fil du temps peut être 
utile pour suivre les tendances de la transmission virale et, 
éventuellement, évaluer l’efficacité réelle des interventions en 
santé publique (16).

Dans ce rapport, nous décrivons un nouveau test RT-qPCR 
pour la détection de l’allèle D377Y du gène N, associé au 
variant Delta dans les eaux usées. Nous avons appliqué ce 
test à des échantillons d’eaux usées prélevés dans 36 sites 
d’échantillonnage situés dans 23 villes canadiennes, éloignées 
ou urbaines, afin de surveiller la propagation du variant Delta 
dans l’ensemble du pays. Cette approche de surveillance au 
niveau de la population pourrait être utile pour suivre l’évolution 
de la prévalence des VP et les effets des interventions en santé 
publique visant à réduire la propagation virale dans les régions 
sanitaires.

Méthodes

Prélèvement d’échantillons et extraction des 
acides nucléiques

Les eaux usées ont été collectées entre le 30 juin et le 
1er décembre 2021 dans 16 stations de traitement des eaux 
usées urbaines (STEU) de six villes, ainsi que 20 STEU et des 
stations de relèvement de 17 (petites) villes et localités rurales du 
Canada. Quinze des STEU de cinq villes ont été échantillonnées 

dans le cadre de l’enquête canadienne sur les eaux usées de 
Statistique Canada (17). Un échantillon composite de 24 heures 
a été prélevé trois fois par semaine dans chaque station de 
traitement et expédié au Laboratoire national de microbiologie 
à 4 °C. Les échantillons ont été conservés à 4 °C pendant 
24 heures jusqu’à ce qu’ils soient traités.

Un échantillon de 300 ml des effluents primaires après tamisage 
ou de l’eau usée brute a été mélangé par inversion, puis une 
aliquote de 30 ml a été prélevée et traitée selon la procédure 
décrite précédemment (14). L’ARN a été extrait à l’aide de la 
trousse grand volume « MagNA Pure 96 DNA and Viral NA » 
(Roche Diagnostics, Laval, Québec) en utilisant le protocole 
« Plasma External Lysis 4.0 » selon les instructions du fabricant.

Conception de l’essai concernant le variant 
préoccupant Delta

Un essai a été conçu pour détecter la mutation D377Y consistant 
en un G->T dans le gène N (G29406T) en raison de sa rareté 
relative dans la population canadienne générale des génomes du 
SRAS-CoV-2 et de son exclusivité relative au sein du génome du 
variant Delta (communication personnelle, G. Van Domselaar). 
Cet essai a été conçu pour détecter à la fois les séquences des 
TS et les séquences des variants (V) pour chaque allèle, ce qui 
permet de faire la distinction entre les V et l’ARN des TS du 
SRAS-CoV-2.

La séquence du TS du SRAS-CoV-2 (NC_045512.1), ainsi que les 
séquences du variant Delta (EPI_ISL_1372093, EPI_ISL_2134533, 
EPI_ISL_2134644, EPI_ISL_2134933, EPI_ISL_2135087), ont 
été obtenues auprès de la « Global Initiative on Sharing Avian 
Influenza Data » (18) et utilisées pour la conception d’amorces 
et de sondes. Des amorces oligonucléotidiques et des sondes 
ont été choisies pour chaque région cible à l’aide du logiciel 
Primer Express v3.0 (Thermo Fisher Scientific, Waltham, 
Massachusetts) et de Primer3 v4.1.0 (19). Des fragments linéaires 
d’oligonucléotides d’ADNdb (ADN Intégré, Coralville, Iowa) 
constitués de la région génique entourant la région du variant 
pour la séquence TS ou V (tableau A1) ont été utilisés comme 
normes et quantifiés à l’aide d’une trousse RT-ddPCR avancée en 
une étape pour les sondes (Bio-Rad, Mississauga, Ontario) sur un 
système de PCR numérique par gouttelettes QX200 (Bio-Rad).

Conditions d’essai de la réaction en chaîne 
quantitative de la polymérase après la 
transcription inverse en temps réel

RT-qPCR a été effectué pour les essais D377Y TS et V, avec les 
essais N1 et N2 des Centres pour le contrôle et la prévention 
des maladies des États-Unis et interprété comme décrit 
précédemment (14,20) avec des concentrations de 500 nM 
de chaque amorce (D377Y_F : CATTCCCACCAACAGAGCCT, 
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D377Y_R : TGTCTCTGCGGTAAGGCTTG) et 500 nM de 
chaque sonde (D377Y_TS : AGAAGGCTGATGAAA, D377Y_V : 
AGAAGGCTTATGAAAC). Chaque PCR en temps réel a été 
réalisée en duplicata ou en triplicata, comme indiqué, avec les 
témoins sans modèle et les témoins positifs appropriés.

Détermination de la limite de détection
La limite de détection (LD) de l’essai a été évaluée comme étant 
la concentration la plus faible à laquelle il y avait > 95 % de 
positivité du test dans 15 répétitions d’une série de dilutions 
en série 1,5 fois de 45 copies/réaction (cp/rxn) à 1,8 cp/rxn des 
normes d’oligonucléotides d’ADNdb.

Analyse de données
Les efficacités d’amplification (E) ont été calculées en utilisant 
E = −1 + 10(−1/pente) x 100. Les analyses de données ont été 
effectuées en utilisant la version R 4.1.1 sur RStudio à l’aide des 
progiciels tidyverse (21).

Résultats

Les limites de détection de l’essai étaient de 4 cp/rxn (TS) et de 
3 cp/rxn (V) lorsqu’elles étaient mesurées en tant qu’échantillon 
pur sans allèles interférents. Ces LD étaient proches de la limite 
théorique de la RT-qPCR et suffisantes pour une détection 
sensible dans les eaux usées, où les concentrations d’ARN du 
SRAS-CoV-2 peuvent être très faibles. Les courbes standard 
étaient comme suit : TS (pente = −3,45, intercept = 38,52, 
R2 = 0,999); et V (pente = −3,29, intercept = 38,25, R2 = 0,999). 
Les efficacités d’amplification des réactions TS et V étaient 
respectivement de 101 % et 95 %.

Comme les quantités relatives de modèle TS et V dans les 
échantillons d’eau usée peuvent varier considérablement, des 
courbes standard ont également été créées pour chaque essai 
en présence de 100, 500 et 1 000 cp/µL de l’allèle alternatif afin 
d’évaluer leur stabilité (figure 1). La présence du modèle TS  
a eu un effet limité sur la détection du modèle V avec l’essai 
du variant, avec une perte de signal à 1 cp/µL TS seulement en 
présence de 1 000 cp/µL TS; une concentration beaucoup plus 
élevée que celle qui est susceptible d’être détectée dans les 
eaux usées. La présence du modèle V a entraîné une diminution 
de la sensibilité et une augmentation de la marge d’erreur de 
l’essai TS, avec une détection à 10 cp/µL TS, mais pas à 1 cp/µL  
TS en présence de n’importe quelle concentration du modèle V. 
Les écarts types des deux essais ont été déterminés en utilisant 
les allèles alternatifs dans cette expérience afin d’évaluer la 
variance sur une gamme de concentrations. Les écarts types ont 
été calculés en moyenne sur trois concentrations (100 cp/µL, 
500 cp/µL et 1 000 cp/µL) et étaient de 0,38 Ct (TS) et 0,31 (V), 
contre 0,09–0,18 pour les essais publiés antérieurement (14).

Pour tester la spécificité analytique, les cibles TS et V ont été 
testées en triplicata contre des dilutions en série de 106 cp/µL à 
100 cp/µL de l’oligonucléotide de l’allèle alternatif. Le test TS a 
montré une réactivité croisée négligeable, avec une détection 
retardée de 25 Ct en présence de 1 x 106 cp/µL TS. L’essai V a 
montré une réactivité croisée avec le modèle TS; cependant, 
l’amplification a été retardée de ~8 Ct (figure 2).

Un total de 980 échantillons provenant de 36 stations de 
traitement des eaux usées et stations de relèvement urbaines 
et éloignées du Canada ont été prélevés entre le 30 juin et le 
1er décembre 2021 (tableau A2). Parmi ceux-ci, 539 (55 %) ont 
eu un test positif pour la mutation D377Y du variant Delta du 
SRAS-CoV-2, 210 (21,4 %) ont eu un test positif pour N1/N2 
uniquement et 232 (23,6 %) échantillons ont eu un test négatif à 
la fois pour N1/N2 et D377Y. En outre, 8 échantillons (0,8 %) ont 
permis de détecter le SRAS-CoV-2 par les tests D377Y mais non 
par les tests N1/N2. Pour sept d’entre eux, le test D377Y n’a été 
détecté que dans un des deux tests répétés et pour six autres, 
la détection était < 10 cp/mL. Le variant Delta a été détecté 
dans les six grandes villes, la détection initiale survenant entre 
le 11 juillet et le 30 août dans les grandes villes et le 7 octobre 
dans le NL11 (St. John’s) (figure 3). Le signal du variant Delta a 
été initialement détecté dans la majorité des villes entre le 17 et 
le 22 juillet. Le signal maximal (concentration la plus élevée de 
Delta détectée) dans les villes tout au long de la période d’étude 
allant de 22 juillet au 18 octobre, soit en moyenne 32 jours 
après la détection initiale (intervalle : 0–66, EI : 10–49). Après 
la détection initiale dans cinq des six villes, le signal Delta a 
rapidement augmenté, devenant à peu près équivalent au signal 
SRAS-CoV-2 N1 + N2 pendant le reste de la période d’étude. 
Cette forte augmentation est le signe d’un déplacement rapide 
des autres variants en circulation par Delta, comme cela a été 

Figure 1 : Courbes standard pour les essais D377Y en 
présence du génotype alternatif pour chaque allèlea

Abréviations : Ct, cycle de seuil; SRAS-CoV-2, coronavirus 2 du syndrome respiratoire aigu sévère; 
TS, type sauvage; V, variant
a Courbes standard pour les essais de réaction en chaîne quantitative de la polymérase après la 
transcription inverse en temps réel SRAS-CoV-2 de type sauvage et du variant D377Y B.1.617 par 
rapport à des dilutions au décuple des témoins ADN oligonucléotides en présence de 100, 500 et 
1 000 copies/µL du génotype alternatif pour chaque allèle
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Figure 2 : Courbes standarda,b,c pour les essais d’amplification en chaîne de la polymérase en temps réel du D377Y 
effectués avec des dilutions en série d’oligonucléotides d’ADN synthétiques pour les allèles de type sauvage et du 
variant D377Y

Abréviations : Ct, cycle de seuil; TS, type sauvage; V, variant
a Pour toutes les courbes standard, les équations pour les lignes et les valeurs R2 sont indiquées
b (A) Courbe standard pour le test TS utilisant le modèle TS et la réactivité croisée avec le modèle V
c (B) Courbe standard pour l’essai V utilisant le modèle V (ligne continue) et réactivité croisée avec le modèle TS (ligne en tirets)
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observé dans les cas cliniques par la surveillance génomique 
des variants du SRAS-CoV-2. Le signal Delta n’a été détecté 
que deux fois au cours de la période d’étude à St. John’s (Terre-
Neuve-et-Labrador) et le signal SRAS-CoV-2 est resté faible, une 
situation que l’on retrouve généralement dans les localités les 
plus éloignées de l’étude. 

Les régions peu peuplées étudiées dans le cadre de cette 
étude ont montré une détection moins constante du D377Y, 
la détection dans 50 % des sites éloignés de Terre-Neuve-et-
Labrador (n = 6/12) pendant au moins un point temporel tout 
au long de la période d’échantillonnage. À Terre-Neuve-et-
Labrador, D377Y n’a pas été détecté dans 4/6 sites avant la 
dernière semaine d’octobre 2021, tandis que les deux sites 
restants ont connu une détection en juillet et en septembre.

Dans les régions territoriales du Nord, le signal Delta a été 
détecté dans les six sites des Territoires du Nord-Ouest et 
dans les deux sites du Nunavut (NU) pendant au moins un 
point temporel. Le variant NU1 a fait l’objet d’une détection 
sporadique à faible niveau en septembre, tandis que le 
variant D377Y a été détecté dans NU2 d’août à mi-septembre, 
avec un signal maximal de forte intensité le 8 septembre. Le 
variant NT1 n’a été échantillonné qu’en novembre, avec des 
niveaux de détection élevés tout au long du mois. Le signal Delta 
a été détecté pour la première fois entre le 12 et le 19 août dans 
quatre des cinq autres sites des Territoires du Nord-Ouest, et le 

20 septembre pour le dernier site. Quatre sites des Territoires 
du Nord-Ouest (NT1, NT4–NT6) n’ont pas été échantillonnés au 
cours du mois d’octobre.

Discussion

Cette étude décrit la réalisation des essais de RT-qPCR pour 
détecter la mutation D377Y du gène N associée au variant Delta 
du SRAS-CoV-2. Les LD de cet essai étaient proches de la limite 
théorique de RT-qPCR et suffisantes pour une détection sensible 
dans les eaux usées, où les concentrations d’ARN du SRAS-
CoV-2 peuvent être très faibles. La robustesse et la sensibilité 
du composant V de l’essai permettent d’analyser les tendances 
et, le cas échéant, de détecter les alertes précoces dans les 
collectivités et de surveiller le déclin de la vague du Delta.

L’essai D377Y V est utile pour suivre la propagation du variant 
Delta dans les eaux usées, puisqu’il a été utilisé pour surveiller la 
propagation du variant Delta dans huit grandes villes et 26 villes 
et localités rurales à travers le Canada sur une période de quatre 
mois. Le variant Delta a été détecté dans les eaux usées de 
toutes les grandes villes canadiennes, avec une augmentation 
rapide du signal peu après le début de la détection, ce qui 
indique une propagation rapide de Delta et un déplacement des 
autres variants. Le signal Delta a également été observé dans 
environ la moitié des localités rurales du sud du Canada et dans 

https://outbreak.info/situation-reports/delta
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Figure 3 : Détection du variant Delta du SRAS-CoV-2 dans les eaux usées des villes et des zones rurales du Canada 
à l’aide d’une réaction en chaîne quantitative de la polymérase après la transcription inverse en temps réela,b

Abréviations : AB, Alberta; ARN, acide ribonucléique; BC, Colombie-Britannique; NL, Terre-Neuve-et-Labrador; NS, Nouvelle-Écosse; NT, Territoires du Nord-Ouest; NU, Nunavut; ON, Ontario;  
QC, Québec; SRAS-CoV-2, coronavirus 2 du syndrome respiratoire aigu sévère
a La ligne rouge représente les copies/ml (cp/ml) de la mutation D377Y indiquant la présence du variant Delta
b La ligne noire représente la concentration de SRAS-CoV-2 en utilisant la moyenne des Centres pour le contrôle et la prévention des maladies N1 et N2 cp/mL. Les sites testés sur une période de 
moins d’un mois ou avec moins de trois échantillons dans lesquels le SRAS-CoV-2 a été détecté par N1 ou N2 ne sont pas indiqués. La ligne en tirets représente la limite de quantification de l’essai. 
Les sites sont décrits dans le tableau A2
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toutes les localités du nord du Canada. Ces données démontrent 
l’utilité de cet essai pour suivre la propagation du variant Delta 
du SRAS-CoV-2. Ces essais RT-qPCR en une seule étape peuvent 
être facilement intégrés dans les programmes de surveillance des 
eaux usées actuellement utilisés pour contribuer à la surveillance 
du SRAS-CoV-2.

Limites
Les limites de l’essai comprennent la perte de sensibilité en 
présence de l’allèle V, qui limite l’interprétation du composant TS 
de l’essai pendant le début d’une vague Delta, où des niveaux 
élevés de matériel génomique du variant atténueront le 
signal TS. Ceci est cohérent avec les études précédentes qui ont 
trouvé un niveau similaire de réactivité croisée entre les essais du 
variant et de TS (13,22). Dans les échantillons d’eaux usées, cette 
réactivité croisée retardée est négligeable, car la concentration 
de SRAS-CoV-2 est très faible. Les autres limites de cet essai 
sont les suivantes : 1) une détection incohérente lorsque la 
concentration d’ARN dans les échantillons est proche de la LD 
de l’essai ou 2) la présence d’inhibiteurs dans les eaux usées. Les 
limites de la surveillance basée sur les eaux usées comprennent 
la limitation des tests aux populations présentes dans le bassin 
récepteur des eaux usées, les variations de l’excrétion virale 
entre les variants du SRAS-CoV-2 et les personnes infectées, 
et les variations de la composition des eaux usées dues aux 
événements météorologiques ou industriels.

Le variant Delta du SRAS-CoV-2 est défini par 27 mutations, qui 
sont généralement détectées par le séquençage du génome 
entier (3,23–25). Si la détection d’une mutation telle que D377Y 
n’est pas déterminante pour la présence du variant Delta, elle 
l’est fortement, car la mutation D377Y du gène N est très rare 
dans les souches autres que Delta (26).

Conclusion
La surveillance par RT-qPCR est une méthode rapide et rentable 
de dépistage des variants du SRAS-CoV-2 dans les eaux usées 
et les échantillons cliniques. Ces essais complètent les essais de 
détection des variants du SRAS-CoV-2 décrits précédemment 
(14) pour la surveillance des variants du SRAS-CoV-2 dans les 
eaux usées. La surveillance basée sur les eaux usées est un outil 
précieux pour suivre la propagation des variants du SRAS-CoV-2 
au niveau de la population dans les régions où les tests cliniques 
sont limités. La fraction relative du variant Delta mesurée dans 
les eaux usées à l’aide de l’essai conçu dans le cadre de ce travail 
a été communiquée aux décideurs en matière de santé publique 
par le biais d’un rapport hebdomadaire dans un réseau de sites 
de surveillance à travers le Canada. À notre connaissance, ces 
données ont été utilisées comme un flux complémentaire de 
renseignements sur la santé publique et n’ont pas fait l’objet 
d’une action directe. Ainsi, au cours de la pandémie, ce sont 
principalement les dirigeants de la lutte contre les maladies 
infectieuses et de la santé publique qui ont utilisé les données 
de surveillance des eaux usées, probablement en raison d’un 
manque de confiance dû à l’absence des antécédents et à 

la méconnaissance des données, ainsi qu’à l’examen et à la 
pression du public associés à la pandémie. Nous espérons 
que ce travail et celui des autres établiront une base de cas 
d’utilisation qui améliorera la capacité d’action de la surveillance 
des eaux usées. Un cas d’utilisation prudente pourrait consister 
à maintenir des mesures de contrôle des infections à grande 
échelle sur la base des données de surveillance des eaux usées. 
Bien que plus d’un an se soit écoulé depuis la vague Delta, 
l’essai décrit ici reste pertinent, car des sous-lignées des VP Delta 
ont été observées dans des populations sauvages de cerfs de 
Virginie (27,28) et ce travail pourrait contribuer à la surveillance 
de l’expansion de la gamme d’hôtes de ce virus. Compte tenu 
du nombre élevé de cas asymptomatiques de la COVID-19 et 
des capacités de test limitées au niveau mondial, l’augmentation 
des capacités de surveillance par le suivi de la propagation des 
variants du SRAS-CoV-2 dans les eaux usées peut contribuer aux 
efforts en matière de santé publique.
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Appendice
Tableau A1 : Séquences gBlock de témoins positifs pour les essais de réaction en chaîne quantitative de la 
polymérase après la transcription inverse en temps réel du variant Delta du SRAS-CoV-2

Région Allèle Séquence

N D377Y

TS
AAAGATCCAAATTTCAAAGATCAAGTCATTTTGCTGAATAAGCATGACGCATACAAAACATTCCCACCAACAGCCTAAAG-
GACAAAAAGAAGGCTGATGAAACTCAAGCCTTACCGAGCAGACAGAAACCAAACTGTGACTTCTCCTGCTGCAGATTTG-
GATGATTTCTCCAAACAATTGCAA

Variant
AAAGATCCAAATTTCAAAGATCAAGTCATTTTGCTGAATAAGCATGACGCATACAAAACATTCCCACCAACAGCCTAAAG-
GACAAAAAGAAGGCTTATGAAACTCAAGCCTTACCGAGCAGACAGAAACCAAACTGTGACTTCTTCCTGCTCAGATTTG-
GATGATTTCTCCAAACAATTGCAA

Abréviations : SRAS-CoV-2, coronavirus 2 du syndrome respiratoire aigu sévère; TS, type sauvage
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Tableau A2 : Emplacement et nombre d’échantillons prélevés dans les stations de traitement des eaux usées et les 
stations de relèvement au Canada

Code du site Région Période d’échantillonnage
Date de la 
première 
détection

Date du signal 
maximal

Nombre 
d’échantillons

AB1 Edmonton (AB) Du 2021-07-08 au 2021-11-28 2021-07-18 2021-09-05 40

BC1 Vancouver (BC) Du 2021-07-15 au 2021-11-28 2021-07-22 2021-09-12 37

BC2 Vancouver (BC) Du 2021-07-12 au 2021-11-28 2021-07-22 2021-09-12 37

BC3 Vancouver (BC) Du 2021-07-12 au 2021-11-28 2021-07-22 2021-09-12 38

BC4 Vancouver (BC) Du 2021-07-12 au 2021-11-28 2021-07-22 2021-07-22 37

BC5 Vancouver (BC) Du 2021-07-12 au 2021-11-28 2021-07-22 2021-09-05 38

NL1 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-10-04 au 2021-11-29 Non détectée Non détectée 9

NL2 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-10-04 au 2021-11-29 2021-11-29 2021-11-29 9

NL3 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-10-04 au 2021-11-29 2021-11-16 2021-11-16 8

NL4 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-11-24 au 2021-11-24 Non détectée Non détectée 14

NL5 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-10-06 au 2021-11-01 Non détectée Non détectée 6

NL6 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-10-04 au 2021-11-29 2021-11-22 2021-11-22 9

NL7 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-07-14 au 2021-11-24 2021-07-21 2021-07-21 20

NL8 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-09-16 au 2021-11-29 Non détectée Non détectée 8

NL9 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-10-14 au 2021-11-30 Non détectée Non détectée 7

NL10 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-07-22 au 2021-11-24 2021-08-30 2021-08-30 20

NL11 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-07-13 au 2021-11-29 2021-09-02 2021-10-07 39

NL12 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-10-04 au 2021-11-30 2021-10-25 2021-10-25 9

NL13 Terre-Neuve-et-Labrador Du 2021-10-14 au 2021-11-30 Non détectée Non détectée 7

NS1 Halifax (NS) Du 2021-07-05 au 2021-12-01 2021-08-23 2021-10-18 42

NS2 Halifax (NS) Du 2021-07-05 au 2021-12-01 2021-08-04 2021-09-06 42

NS3 Halifax (NS) Du 2021-07-05 au 2021-12-01 2021-08-30 2021-10-13 42

NT1 Territoires du Nord-Ouest Du 2021-11-03 au 2021-11-24 2021-11-04 2021-11-10 15

NT2 Territoires du Nord-Ouest Du 2021-10-19 au 2021-11-17 2021-09-20 2021-09-20 11

NT3 Territoires du Nord-Ouest Du 2021-08-16 au 2021-11-08 2021-08-16 2021-09-20 16

NT4 Territoires du Nord-Ouest Du 2021-08-16 au 2021-11-01 2021-08-19 2021-08-30 12

NT5 Territoires du Nord-Ouest Du 2021-06-30 au 2021-11-23 2021-08-12 2021-09-23 53

NT6 Territoires du Nord-Ouest Du 2021-08-19 au 2021-11-16 2021-08-19 2021-08-26 23

NU1 Nunavut Du 2021-07-14 au 2021-11-29 2021-09-10 2021-11-15 54

NU2 Nunavut Du 2021-07-22 au 2021-11-29 2021-08-17 2021-09-08 56

ON1 Toronto (ON) Du 2021-07-11 au 2021-11-30 2021-07-11 2021-08-29 38

ON2 Toronto (ON) Du 2021-07-11 au 2021-11-28 2021-07-18 2021-07-27 37

ON3 Toronto (ON) Du 2021-07-11 au 2021-11-30 2021-07-18 2021-08-15 37

ON4 Toronto (ON) Du 2021-07-11 au 2021-11-30 2021-08-03 2021-09-14 38

QC1 Montréal (QC) Du 2021-07-14 au 2021-12-01 2021-07-21 2021-09-08 36

QC2 Montréal (QC) Du 2021-07-17 au 2021-12-01 2021-08-11 2021-10-16 36
Abréviations : AB, Alberta; BC, Colombie-Britannique; NL, Terre-Neuve-et-Labrador; NS, Nouvelle-Écosse; NT, Territoires du Nord-Ouest; NU, Nunavut; ON, Ontario; QC, Québec


