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Laétitia MATHON

L'ADN environnemental pour decrire les
patrons de diversite des poissons a large
echelle et informer la conservation

RESUME L'accélération des changements climatiques et I'intensification des pressions humaines menacent la
survie des communautés de poissons a I'échelle mondiale. Or, ces communautés sont indispensables au bon
fonctionnement des écosystemes marins et aux populations dépendantes de la péche. Seul un suivi efficace et
rapide des communautés de poissons a petite et grande échelle pour comprendre leurs distributions, les regles
d'assemblage et les impacts des pressions humaines et environnementales peut permettre d'implémenter des
mesures de conservation optimales. L'ADN environnemental (ADNe) est une méthode récente, dont I'efficacité a été
démontrée a échelle locale et régionale pour étudier les communautés de poissons. Cette méthode permet de
pallier a certains biais induits par les méthodes de suivi conventionnelles (péche, plongée, caméras). Le but de cette
these est d'utiliser 'ADNe pour étudier la diversité des poissons a diverses échelles spatiales, en réponse a des
facteurs environnementaux, géographiques et socio-économiques, puis d'adapter les approches de planification de
conservation. Une comparaison des outils bio-informatiques fréquemment utilisés pour I'analyse des données
d’ADNe m'a permis d'identifier les meilleurs programmes et pipelines et de construire un pipeline optimal pour
identifier les espéces contenues dans un échantillon, dans le cas d'une base de référence compléete. Cependant, a
large échelle, les bases de références sont largement incomplétes pour le géne mitochondrial 12S que nous
utilisons et ne permettent donc pas I'assignation taxonomique de tous les fragments d’ADNe. Les autres études de
cette these reposent ainsi sur une méthode de regroupement des séquences en unités taxonomiques moléculaires
(MOTUS). A partir d'un jeu de données échantillonné a large échelle dans trois océans (Indien, Pacifique, Atlantique),
j'ai comparé les estimations de diversité de poissons de récifs coralliens obtenues avec I'ADNe et avec des données
de recensements visuels en plongée, a I'échelle de plusieurs biorégions. Ces analyses démontrent que I'ADNe
estime une plus grande diversité de familles et de MOTUs que les plongées, tout en retrouvant les grands patrons
de diversité connus (gradient longitudinal, différenciation des régions). A I'échelle globale, j'ai ensuite étudié
I'influence de facteurs environnementaux, géographiques et socio-économiques sur plusieurs indices de diversité
alpha et beta. Les résultats montrent un effet dominant de I'environnement (température et productivité) sur la
diversité alpha et béta, mais aussi une diminution de ces diversités dans les zones proches des populations
humaines et notamment dans les pays dépendant des ressources marines. Enfin, a une échelle régionale en
Nouvelle Calédonie, en combinant I'ADNe avec des méthodes plus conventionnelles (caméras appatées et
échosondeur acoustique), j'ai estimé et modélisé plusieurs indices de diversité des poissons sur les pentes
externes et monts sous-marins, jusqu'a 600m de profondeur, que j'ai ensuite intégrées dans une planification de
conservation en trois dimensions. Ces résultats indiquent de fortes richesses, abondances et biomasses sur les
monts sous-marins peu profonds et isolés, ainsi que sur les pentes externes des iles et atolls éloignés des zones
urbanisées et offrent une solution de conservation permettant de protéger 30% de la biodiversité. L'ensemble des
travaux de cette these démontrent |'utilité du metabarcoding de I'ADNe pour étudier la diversité des poissons a fine
et large échelles spatiales, étudier I'impact des conditions environnementales et socio-économique sur la diversité
et la distribution des communautés de poissons et informer les gestionnaires sur les zones de priorité de
conservation.
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