e o UNIVERSITE D’ANTANANARIVO »
L'} FACULTE DES SCIENCES i §
¥ DEPARTEMENT DE BIOLOGIE ANIMALE ' dz

“ =
N ”,"-?
o igcan 7
A
-n-‘——--ﬂ-""'/

Lateria e bainae

MEMOIRE
POUR L’OBTENTION DU
Diplome d’Etudes Approfondies (D.E.A.)

Formation Doctorale : Sciences de la Vie
Option : Biologie, Ecologie et Conservation Animales

Etudes phylogénetique, morphologigue et
systematique de quelgues especes de

Gobiidae et de Gobionellidae
(POISSONS TELEOSTEENS : GOBIIFORMES)

de la region septentrionale de Madagascar

Présenté par :
Monsieur Nivonirina Sitraka Tiantsoa ANDRIHERY

Devant le JURY composé de :
Président : Monsieur Aristide ANDRIANARIMISA
Professeur d’ESR
Rapporteur  : Madame Noromalala RAMINOSOA RASOAMAMPIONONA
Professeur d’ESR
Co-rapporteur : Monsieur Roger Daniel RANDRIANIAINA
Maitre de Conférences
Examinateurs : Madame Jeanne RASAMY RAZANABOLANA,
Maitre de Conférences
Madame Ranalison OLIARINONY
Maitre de Conférences

Soutenu publiquement le : 25 avril 2015



UNIVERSITE D’ANTANANARIVO
aﬂ FACULTE DES SCIENCES
¥

DEPARTEMENT DE BIOLOGIE ANIMALE

S 2
F3 ;-
e

Latperin o B lbinpmae

MEMOIRE
POUR L’OBTENTION DU
Diplome d’Etudes Approfondies (D.E.A.)

Formation Doctorale : Sciences de la Vie
Option : Biologie, Ecologie et Conservation Animales

Etudes phylogénetique, morphologigue et
systématique de quelgues especes de

Gobiidae et de Gobionellidae
(POISSONS TELEOSTEENS : GOBIIFORMES)

de la région septentrionale de Madagascar

Présenté par :
Monsieur Nivonirina Sitraka Tiantsoa ANDRIHERY

Devant le JURY composé de :
Président : Monsieur Aristide ANDRIANARIMISA
Professeur d’ESR
Rapporteur  : Madame Noromalala RAMINOSOA RASOAMAMPIONONA
Professeur d’ESR
Co-rapporteur : Monsieur Roger Daniel RANDRIANIAINA
Maitre de Conférences
Examinateurs : Madame Jeanne RASAMY RAZANABOLANA
Maitre de Conférences
Madame Ranalison OLIARINONY

Maitre de Conférences

Soutenu publiquement le : 25 avril 2015

Tl e & o o

TR Leibniz f’ﬂ 9% Technische H
vai 2 N Uit gsa?ﬁ; Jechnische - o - @ VolkswagenStiftung
too: 4 | Hannover "E %3 Braunschweig *-0-




REMERCIEMENTS

Avant toute chose, je remercie Dieu car il m’a donné la vie et m’a conduit a réaliser ce

mémoire.

La Gloire est a Lui seul !

Ce travail a été réalisé dans le cadre du Protocole d’Accord entre le Département de Biologie
Animale, Université d'Antananarivo Madagascar (UADBA) et le Zoological Institute,
Technical University of Braunschweig (Allemagne) sur le projet de recherche «Phylogénie
des poissons d'eau douce de Madagascar». Je remercie vivement et sincérement tous ceux qui
nous ont aidés dans la réalisation de ce travail.

Mes vifs remerciements sont adressés a :

» A la Fondation Volkswagen, d’avoir financé entiérement ce travail par le biais du
projet Postdoctoral (Réf : 85643) du Docteur Roger Daniel RANDRIANIAINA, par

lequel j’ai pu effectuer mes travaux sur le terrain et rédiger le présent mémoire.

» Monsieur Marson RAHERIMANDIMBY, Professeur Titulaire, Doyen de la Faculté
des Sciences de I’Université d’Antananarivo qui nous a donné I’autorisation pour la

présentation de ce mémoire.

» Monsieur Félix RAKOTONDRAPARANY, Maitre de Conférences au Département
de Biologie Animale, Chef du Département de Biologie Animale, Faculté des Sciences
de I’Université d’Antananarivo qui nous a permis de présenter ce memoire. Veuillez

accepter le témoignage de mes vifs remerciements.

» Madame Noromalala RAMINOSOA RASOAMAMPIONONA, Professeur d’ESR,
Chef du Laboratoire de Biologie des Populations Aquatiques au Département de
Biologie Animale de la Facult¢ des Sciences de I’Universit¢ d’Antananarivo.
Encadreur et Rapporteur de ce mémoire et qui malgré vos lourdes taches, a bien voulu
consacrer votre précieux temps pour diriger ce mémoire. Vous m’avez donnée des
instructions les plus vives pour le bien de ce travail. Veuillez recevoir, Madame, mes

sincéres remerciements et I’expression de ma plus haute considération.



» Monsieur Roger Daniel RANDRIANIAINA, Maitre de Conférences au Département
de Biologie Animale, qui m’a accepté d’intégrer au sein de son équipe pour realiser ce
présent mémoire. Vous m’avez initié aux techniques de terrain et c’est grace a la
formation que vous m’avez donnée que j’ai pu faire mes premiers pas vers le domaine
de la recherche. En plus, malgré vos nombreuses occupations, vous avez bien voulu
consacrer votre précieux temps pour co-diriger ce mémoire. Je ne saurais oublier de
remercier tout ce que vous avez fait pour la correction et I’amélioration de cet

ouvrage. Veuillez accepter Monsieur, mes respectueux remerciements.

» Monsieur Aristide ANDRIANARIMISA, Professeur d’ESR, qui m’a fait I’honneur

d’étre le Président du jury de ce mémoire. Je lui exprime toute mes reconnaissances.

» Madame Jeanne RASAMY RAZANABOLANA, Maitre de Conférences au
Département de Biologie Animale, qui malgre toutes ses fonctions, a accepté d’étre
parmi les membres de la commission de lecture et du jury de ce mémoire. Veuillez

recevoir Madame, ma respectueuse gratitude.

» Madame Ranalison OLIARINONY, Maitre de Conférences au Département de
Biologie Animale, d’avoir voulu étre parmi les membres de la commission de lecture
et examinateur de ce mémoire malgré vos multiples fonctions. Veuillez trouver ici

I’expression de ma vive reconnaissance.

» Madame Fanomezana Mihaja RATSOAVINA, Maitre de Conférences au
Département de Biologie Animale, d’avoir acceptée de diriger et de superviser les
traitements des séquences tout au long de la réalisation du présent mémoire. Je ne
saurais jamais énumerer tout ce que vous avez fait. Veuillez accepter Madame, mes

vifs remerciements.

> A tous les Enseignants-chercheurs et les personnels administratifs et techniques de la
Faculté des Sciences de I’Université d’Antananarivo particulierement a ceux du
Département de Biologie Animale pour leurs formations tres instructives et précieuses.

Qu’ils reconnaissent ici mes sincéres remerciements.

» Que I’occasion me soit donné aussi pour remercier mes amis en particulier Hasina,
Lova et Manjary et surtout I’équipe du Laboratoire de Biologie des Populations
Aquatiques et celle du Laboratoire Génétique du Département de Biologie Animale de

la Faculté des Sciences de I’Université d’Antananarivo pour leur sympathie et aide



qu’ils m’ont témoigné au cours de mes études universitaires. Qu’ils reconnaissent ici

mes remerciements.

> Je remercie tres vivement toutes les personnes qui, de prés ou de loin, ont contribué a

la réalisation de ce mémoire.

> Je réserve le mot de la fin pour remercier mes chers parents ainsi que les membres de
la famille ANDRISOA pour leurs aides financieres, leur compréhension et surtout
pour leur soutien moral. Qu’ils trouvent en ce travail un témoignage de ma

reconnaissance et ma profonde affection

I grand merei g tous!



RESUME

Une étude sur la systématique phylogénétique et morphologique des especes de
poissons de la famille des Gobiidae et des Gobionellidae a été menée dans la partie
septentrionale de Madagascar. Les collectes des données sur le terrain ont été menées entre 13
mai 2011 et 07 aolt 2011, dans différents sites le long de trois Routes Nationales
(Maevatanana-Ambilobe-Sambava). La méthode de capture utilisée a été la péche électrique.
Soixante six spécimens repartis en deux genres (Awaous et Glossogobius) ont été examinés.
Ces spécimens ont été capturés dans les 35 sites inventoriés dans cette étude. Les travaux de
laboratoire ont été réalisés en deux phases. La premiére, menée en 2012 et 2013, se rapporte
au séquengage d’ADN obtenue par les tissus des individus capturés; la deuxiéme, conduite en
2014 et le début de ’année 2015, consiste a 1’analyse des séquences d’ADN CO1 acquises et
les études morphologiques. L’analyse phylogénetique a permis de montrer que les spécimens
étudies appartiennent a (1) I’espece Awaous aeneofuscus de la famille des Gobionellidae et
(2) trois espéces du genre Glossogobius (G. ankaranensis, G. callidus et G. giuris) ainsi que
(3) quatre nouvelles espéces du méme genre (G. spl, G. sp2, G. sp3 et G. sp4) de la famille
des Gobiidae. A 1’état actuel des travaux de recherche, la différenciation morphologique de
ces différentes espéces n’est pas résolue, mais la distinction des deux familles est évidente. La
discrimination de I’espéce G. ankaranensis par rapport aux autres espéces du genre
Glossogobius est aussi évidente, mais les autres espéces restantes forment un groupe
morphologiquement tres proche. Des études biogéographiques et écologiques de ces deux

familles méritent d’étre approfondies.

Mots clés : Awaous, Glossogobius, Gobiidae, Gobionellidae, ADN CO1, systématique

morphologique, systématique phylogénétique, Madagascar.



ABSTRACT

A study on phylogenetic and morphological systematic of fish species in the family
Gobiidae and Gobionellidae was conducted in northern part Madagascar. Data collection in
the field was conducted between may 13, 2011 and August 7, 2011, at different sites along
three National Roads (Maevatanana-Ambilobe-Sambava). The method of capture was
electrical fishing. Sixty-six specimens classified in two genera (Awaous and Glossogobius)
were examined. These specimens were collected in 35 sites inventoried in this study.
Laboratory work was conducted in two phases. The first phase, in 2012 and 2013, refers to
DNA sequencing from the tissue samples of captured fishes. The second phase, conducted in
2014 and in the beginning of the year 2015, consists on the analysis of the DNA CO1
sequences and on the morphological studies of the specimens. Phylogenetic analysis shows
that the specimens belong (1) to Awaous aeneofuscus in the family Gobionellidae, (2) to three
species of Glossogobius (G. ankaranensis, G. Callidus and G. giuris) and (3) to four new
species of this same genus (G. spl, G. sp2, G. Sp3 and G.sp4) of the family Gobiidae. At the
actual state of research, the morphological differentiation of these species is not resolved.
Only the distinction of two families is evident. The discrimination of the specie G.
ankaranensis in relation to the genus of Glossogobius is also evident, but the remains of the
different species of this genus forming a group morphological similar. Biogeographical and

ecological studies of these two families merit further examination.

Keywords : Awaous, Glossogobius, Gobiidae, Gobionellidae, DNA CO1, morphological

systematic, phylogenetic systematic, Madagascar.
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GLOSSAIRE

% Allopatrique : se dit de deux individus animaux ou végétaux de la méme espéce, qui
n'ont pas ou presque pas d'échanges génétiques, du fait qu'une «barriére» naturelle (bras de
mer, chaine de montagnes) les sépare.

% Caractére : chacune des particularités physiques ou biologiques de l'organisme
commandées par un ou plusieurs génes (expression des genes) et dont I'ensemble constitue le
phénotype.

% Caractére plésiomorphique (homologie ancestrale) : c’est un caractére primitif chez
une espéce au sein d'un taxon qui n'a pas subi de modification au cours de I'évolution. Ce
caractére a donc été conservé depuis le premier ancétre jusqu’a leur descendant.

% Caractéere apomorphique ou dérivé (homologie dérivée) : c’est un caractére
nouveau au sein d'un taxon qui est le résultat d'une modification d'un caractére ancestral au
cours de I'évolution précédant ce taxon.

% Caractére autapomorphique ou autapomorphie : c’est un caractere derivé (ou
apomorphique) d’un ancétre commun, propre a des taxa de son descendant, mais qui n’est pas
présent dans d’autres taxa de méme rang taxinomique que ces derniers.

% Caractére synapomorphique : c’est un caractéere apomorphique (caractere dérivé)
commune a deux ou plusieurs taxa. Ces taxa, définis par un caractere synapomorphique,
forment un groupe monophylétique (un ancétre et tous ses descendants).

% Espece cryptique : un complexe d'especes cryptiques regroupe deux ou plusieurs
especes qui se ressemblent tellement entre elles qu'il est impossible de les distinguer I'une de
l'autre d'un point de vue phénotypique, méme si elles satisfont tous les autres critéres de
définition d'une espéce.

¢ Etats de caractére : c’est la situation d’un caractére examiné dans un taxon donné.

% Gobies : nomination des espéces appartenant a I’ancienne famille des Gobiidae qui est
maintenant subdivisée en trois familles : Butidae, Gobiidae et Gobionellidae.

% Modéle d’évolution : c’est un modele qui décrit de fagon la plus réaliste possible les
processus biologiques d’évolution des séquences d’ADN (Acide Désoxyribonucléique). Ces
modeéles incorporent ainsi généralement des paramétres prenant en compte les fréquences
nucléotidiques, les taux de substitutions, la présence d’une fraction de sites invariables et

I’hétérogénéité des taux de substitution entre sites.

xiii



% Monophylétique : du grec monos «seul» et phulon «tribu», est la caractéristique d'un
groupe qui contient I'espece souche dont descendent tous ses membres.

% Paraphylétique : en systématique, un groupe est dit paraphylétique quand il ne
rassemble pas tous les descendants d'une espéce souche.

% Parcimonie : c’est un principe consistant a n'utiliser que le minimum de causes
élémentaires pour expliquer un phénomeéne. En génétique, ce principe privilégie la séquence
avec le minimum de changements évolutifs pour expliquer des relations phylogéniques.

% Sensu lato : énoncé d’une circonstance ou une chose a sens large.

% Sensu stricto : énoncé dans un sens littéral, au sens strict du terme.

% Sites informatifs : c’est I’ensemble de site au niveau des séquences alignées qui
présente une modification de base par rapport a ’ensemble des séquences.

% Sympatrique : en biologie, deux espéces ou populations sont considérées
sympatriques quand elles coexistent dans un méme habitat et par conséquent se rencontrent
régulierement.

% Taxon polyphylétique : c’est un taxon défini par une ressemblance qui n'a pas été

héritée d'un ancétre commun.
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INTRODUCTION

Madagascar fait partie des cing premiers pays «hot spots» ou «point chauds», et est
considéré comme une priorité mondiale pour la conservation de la biodiversité grace a son
taux d’endémicité relativement élevé (Mittermeier, 1988; Myers et al., 2000). Des son
isolement définitif du continent africain, depuis au moins 160 millions d’années (de Wit,
2003), sa faune a évolué dans un sens qui lui est propre. La multiplication des formes
endémiques ainsi que la conservation de certaines formes qui sont restées archaiques 1’ont
donné ainsi un ensemble de types d'animaux trés diversifiés (Segalen, 1947).

Avec une surface totale de 587 040 km2, Madagascar dispose de réseau hydrographique
couvrant approximativement 5 500 km? (y compris les mangroves), soit environ 1% de la
superficie de I'lle (Razafimahaleo, 1990). Ces eaux continentales sont reconnues par leur
richesse en matiere de diversité biologique (Elouard & Gibon, 2001), qui sont des biotopes
essentiels non seulement aux organismes aquatiques tels que les poissons, les oiseaux, les
insectes ainsi que les plantes aquatiques mais aussi pour I’humanité (Kiener, 1963a).

Les poissons des eaux intérieures de Madagascar comptent environ 143 especes, appartenant a
21 familles et 54 genres (De Rham & Nourissat, 2002). Mais des mises a jour ont été
apportées ces dix derniéres années avec la découverte de nouvelles especes et quelques
révisions taxonomiques. Ainsi, avec les nouvelles espéces récemment décrites, ces nombres
s’élévent a 176 espéces, appartenant a 37 familles. Par exemple, le sous-ordre de Gobioidei
forme actuellement six familles (Chakrabarty et al., 2012), évalué auparavant avec deux
familles seulement et deux nouvelles espéces qui ont été décrites dans la nouvelle famille des
Gobionellidae de ce sous-ordre.

Situe dans des habitats aquatiques trés vulnérables, subissant une sévére pression combinée de
la déforestation, la surexploitation et les especes de poissons introduites, les poissons
malgaches sont parmi les vertébrés les plus menacés de la Grande Ile (Stiassny & Raminosoa,
1994). Malgré leur valeur culturelle et économique réelle, Madagascar reste moins connu et
moins exploré du monde en ce qui concerne les animaux aquatiques (Mailliet & Saunders,
2004) y compris les ichtyofaunes.

Bien que des études ichtyologiques soient déja menées a plusieurs reprises a Madagascar ces
vingt derniéres années, les éléments de connaissance des poissons malgaches sont loin d’étre
a la hauteur de ceux des autres groupes; a savoir le nombre d’espéces présent sur 1’lle,

la biologie, leur répartition géographique et leur écologie. Ceci pourrait s’expliquer par le fait



que les poissons malgaches n’ont pas encore éveillé le méme intérét pour les scientifiques et
les conversationnistes (Nicoll & Langrand, 1989). Ce bilan ne permet donc pas d’établir une
conservation aquatique palpable. Face a cette situation précaire du patrimoine aquatique
malgache, des études sur les différents aspects sont donc préconisées pour soulever les
différents tourments concernant ces organismes.

De ce fait, dans le cadre du protocole d’accord entre le Département de Biologie Animale de
I’Université d'Antananarivo (UADBA) et le «Zoological Institute, Technical University of
Braunschweig», en Allemagne, sur le projet de recherche «Phylogénie des poissons d'eau
douce de Madagascar», financé par la Fondation Volkswagen, une étude phylogénétique,
morphologique et systématique de quelques especes de Gobiidae et de Gobionellidae de la
partie septentrionale de Madagascar a été choisie dans ce présent mémoire. Ainsi, ces deux
méthodes utilisées pour la systématique de ce groupe de poissons dans cette étude pourraient
aboutir a des issues différentes.

Dans le monde entier, 1’étude systématique de nombreux gobies, environ 1703 especes
(www.fishbase.org), appelés communément «Toho» ou «Tohobolo» en Malagasy présente un
veritable défit pour les ichtyologues. Ils présentent des variations morphologiques suivant la
répartition géographique, le milieu et la saison (Kiener, 1963a). A Madagascar, ces animaux
ne sont connus que par quelques informations superficielles dans tous ces aspects. Durant ces
vingt derniéres années, trés peu d’études de recherche ont été menées et consacrées sur ce
groupe de poissons a Madagascar. Dans quelques cas, ils ont été juste cités ou signalés dans
les études des autres groupes de poissons. Ainsi, les connaissances et les données concernant
les gobies malgaches restent approximatives et insuffisantes.

Egalement pour toutes les nombreuses familles de poissons malgaches, les Gobiidae et les
Gobionellidae présentent des caracteres archaiques qui leur conférent une importance
particuliere dans les études phylogénétiques et dans I’analyse évolutive (Stiassny &
Raminosoa, 1994). A Madagascar, elles sont composées d’espéces natives et de quelques
especes endémiques seulement (Camp 2001) (Acentrogobius therezieni Kiener, 1963 ;
Awaous macrorhynchus (Bleeker, 1867) et Glossogobius ankaranensis Banister, 1994).

Dans sa gamme naturelle, les espéces de ce groupe englobent des formes cryptiques (Kiener,
1963a), qu’il est quasiment impossible de les différencier entre elles sur la base d’un examen
visuel seulement (Donati & Zanovello, 2010).

Comme tous les groupes de poissons, ces situations témoignent de I’importance et de la

nécessité de soulever les différents aspects des connaissances concernant ce groupe de



poissons. Ainsi, ce présent mémoire a pour but d’examiner certains aspects systématiques de
quelques especes de gobies.
Les objectifs spécifiques de cette étude consistent a :

- étudier la systématique moléculaire et morphologique des spécimens collectés,

- examiner la convergence de ces deux systématiques,

- construire un modele de différenciation morphologique des différentes espéces

considérées.

Ce travail est divisé en quatre grandes parties. La premiére partie est consacrée a une bréve
présentation de milieu d’étude. En second lieu, les matériels et méthodes utilisés durant
I’étude seront traites, puis les résultats et leurs interprétations. La quatrieme et derniére partie

est rapportée a la discussion suivie de conclusion et quelques recommandations.



Premier partie : PRESENTATION DES SITES D’ETUDES

D’apreés des littératures (Bleeker, 1867 ; Kiener, 1963a ; Kiener, 1963b ; IUCN, 2001 ;
Sparks & Nelson, 2004 ; www.fishbase.org), la partie septentrionale de Madagascar présente
une énorme diversité ichtyologique. Mais aussi, elle englobe divers subdivision géographique
selon Faramalala (1995). C’est pourquoi, cette partie de I’Ile a été choisi pour cette présente
étude. Les collectes des spécimens ont eu lieu entre 13 mai 2011 et 07 ao(t 2011 dans
différents sites de cette partie de Madagascar. Premierement, le long des Routes Nationales 4
et 6 reliant Antananarivo et Antsiranana, débutant aux environ d’Ambondromamy et se
terminant au Nord d’Ambilobe. Deuxiemement, le long de la Route Nationale 5a reliant
Ambilobe et Sambava.

Ce parcours traverse trois zones biogéographiques qui sont tirées de la classification de
Faramalala (1995) :

- Ouest 0 - 800 m : région limitée orientalement au contour des 800 m d’altitude qui la
sépare de la region du Centre. Elle est composée de mosaique de foréts seches caducifoliées,
des vestiges de forét primaire, de foréts secondaires et des prairies secondaires. La partie
nordique de cette subdivision est touchée par cette étude,

- Sambirano 0 - 800 m : cette région englobe la vallée du fleuve Sambirano jusqu’a
800m d’altitude. Elle est caractérisée principalement par I’assemblage de différentes régions
environnantes (Ouest, Centre et Est), composée de foréts pluviales de basse altitude ayant une
physionomie assez proche de celle de I’Est,

- Est 0 - 800 m : cette subdivision englobe toute la partie orientale de Madagascar,
s’étend d’Antsiranana a Tolagnaro, sur plus de 12° de latitude (Donque, 1975). Elle est
constituée par des foréts humides sempervirentes de basse altitude, englobant les zones allant
de 0 a 800 m et de savoka (Humbert, 1965) di a la destruction humaine de la formation
originelle (Harper et al, 2007; Dufils, 2008). La région boréale de cette subdivision est
concernée dans les sites visites.

La localisation de différents sites visités est représentée dans la carte ci-aprés (Figure 1, page
5) obtenue a I’aide du GoogleEarth.
Les noms des cours d’eau correspondants a chaque site visité et leurs Districts, ainsi que la

subdivision biogéographie selon Faramalala (1995) sont listés dans le Tableau 1 (page 5 et 6).



Figure 1 : Localisation des sites visites
(Les numéros correspondent aux sites visités représentés dans le tableau ci-apres)
Source : Google Earth3

Tableau 1 : Noms des cours d’eau correspondants a chaque site visité

$ut3d|V|S|or! District C(_)de Site Coordonnés Lo
biogéographie site (m)
16°42'16.56"S
1 Manambatramby 47° 4'33.06"E 62
. 16°40'56.04"S
Maevatanana 2 Soanielana 47° 431 68"E 56
Ouest 3 Point 32 km d’Ambondromamy | 16°40'33.00"S 55
0 800 de Maevatanana 47° 4'27.60"E
- m 16° 5'44.88"S
4 Andranomena 47°36'5] 84"E 52
. 16° 2'5.40"S
Mampikony 5 Andranovaky 47°38'15 30"E 53
6 Bemarivo 15°5755.86"S 49

47°38'13.62"E




15°20'30.90"S

7 Andranobe 47°47'29.52"E 32
. 15° 3'13.32"S
Antsoni 8 Marikely 47°52'5 50"E 18
y o | Andam 15°1429.81"S .
Py 48° 4'9.00"E
.. 14°42'3.66"S
Ouest 10 | Anjingo 48° 359.94"E 17
14°32'17.64"S
0-800m
11 | Maevarano 48° 1'44.40"E 25
14°23'48.36"S
12 | Manambaro 48° 1'15.18"E 21
14°21'14.34"S
Analalava 13 | Maropapango 48° 2'15.90"E 22
. 14°19'47.88"S
14 | Ampitotorana 48° 1'46.02"E 13
14°12'27.36"S
15 | Maetsamalaza 48° 457 96"E 24
. 14° 1'1.39"S
16 | Ankaramihely 48° 9'36.65"E 22
13°50'35.40"S
Ambania 17 | Antranofotaka 48°16'42 78"E 35
18 | Ankingameloka 13°49'50.58"S 1
Sambirano 48°16'57.72"E
19 | Andranosavony 13°3538.28"S 17
0-800m 48°31'12.36"E
13°28'56.04"S
20 | Tapelatrano 48°43'43 50"E 14
13°22'9.84"S
21 | Ifasy 48°5224.00"E 22
29 Grotte Andrafiabe - Parc 12°55'48.18"S 58
Ambilobe National d’Ankarana 49° 3'34.35"E
23 Grotte - Parc National 12°55'46.18"S 56
Ouest d’Ankarana 49° 3'33.80"E
Grotte des crocodiles - Parc 12°55'49.18"S
0-800m 24 National d’Ankarana 49° 3'35.80"E 54
. 13°12'28.20"S
25 | Mananjeba Est RN5a 19° 9'36.96"E 53
13°15'20.70"S
26 Manambato 49°49'56.10"E 28
13°26'43.92"S
lharana 27 | Manambery 19°56'23 76"E 13
. . 13°44'40.28"S
28 | Sandrikamagnina 49°56'55.47"E 20
13°49'48.66"S
29 | Ampanobe 49°56'40.86"E 24
13°58'27.96"S
30 | Manara 49°57'50.10"E 28
Est . 13°59'44.46"S
31 | Anjambazamba 19°58'50.58"E 24
0-800m YT m
Sambava 32 Bemarivo 14°12'9.30"S 14
50° 5'5.04"E
14°15'52.92"S
33 | Sambava 50° 518.18"E 12
14°25'59.22"S
34 Lokoho 50° 5'25.26"E 12
35 | Atokona Ambohimalaza 14°17'1.62"S 31

50° 2'37.32"E




Deuxiéme partie : MATERIELS ET METHODES

11.1. MATERIEL BIOLOGIQUE

Les gobies étudiés sont classifiés selon Chakrabarty et al. (2012) dans :
REGNE : ANIMAL
EMBRANCHEMENT : VERTEBRES
SUPER-CLASSE : POISSONS
CLASSE : OSTEICHTYENS
SOUS-CLASSE : ACTINOPTERYGIENS
SUPER-ORDRE : TELEOSTEENS
ORDRE : GOBIIFORMES
SOUS-ORDRE : GOBIOIDEI
FAMILLE : GOBIIDAE et GOBIONELLIDAE
Les gobies de Madagascar, localement appelée «Toho» ou «Tohobolo», sont des poissons de
petite a moyenne taille, environ 20 centimétres mais qui peut atteindre 42 centimétres dans
certains grands fleuves de 1’Ouest (Kiener, 1963a); a corps légerement comprimé. La téte est
arrondie ou compressée dorso-ventralement avec des yeux en position dorsale ou dorso-
latérale. Ils présentent deux nageoires dorsales et les nageoires pelviennes ou ventrales sont
soudées pour former un disque comparable en une ventouse (Kiener, 1963a).
Ce groupe est considéré comme d’origine marine, principalement des poissons littoraux, mais
bons nombres de ses espéces ont pénétrées les eaux continentales (Pellegrin, 1942). lls
constituent aujourd’hui un vaste groupe avec des formes trés voisines, répandues dans toute
I’lle (Kiener, 1963a).
D’apreés une détermination préliminaire sur le terrain, basée sur des littératures de descriptions
morphologiques, les individus capturés pour cette étude appartiennent a deux familles (Figure
2) : Gobiidae avec trois especes qui sont Glossogobius anakaranensis Banister, 1994 ;
Glossogobius callidus (Smith, 1937) et Glossogobius giuris (Hamilton, 1822) et
Gobionellidae représentée par une seule espece Awaous aeneofuscus (Peters, 1852)

LN
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Awaous aeneofuscus Glossogobius-ankaranensis
. -5 TP T

Figure 2 : Différentes espéces de Gobiidae et Gobionellidae
(Photos Randrianiaina, 2011) 7




11.2. MATERIEL D’ECHANTILLONNAGE

L’échantillonnage a été fait en pratiquant la péche électrique et c’est la seule méthode
de capture utilisée durant 1’étude sur le terrain.
Le dispositif de péche utilise (Annexe 111) est formé par :
e un «électro-fisher» de marque DEKA 3000 «lord» année 2002, de 12 volts de tension,
d’intensité 7.6 amperes et 72 watts de puissance. Sa tension de sortie varie de 250 a
600 volts,
e un générateur formé par une batterie de marque HW,
e une anode,
e une cathode,
e des épuisettes,

e des seaux en plastique.

11.3. METHODOLOGIE
11.3.1. ECHANTILLONNAGE PISCICOLE

11.3.1.1. Péche électrique

Cette méthode (Figure 3, page 9) consiste a électrocuter les poissons qui se trouvent a
la portée des pécheurs de maniere a ce qu’ils perdent connaissance ou entrent dans une phase
appelée «électronarcose». A ce stade, ils sont facilement capturés et ramassés avec des
épuisettes.

La péche électrique présente plusieurs avantages importants :
e grande efficacité de capture,
e maintien en vie des organismes capturés,
e conditions opératoires standardisées et reproductibles offrant une grande cohérence

des résultats.
11.3.1.2. Principe

Un générateur produit un courant redressé d'intensité réglable entre 250 et 600 volts.
La phase négative est mise a I'eau via une grille métallique (cathode). La phase positive est

connectée a une anode de péche (manche isolant terminé par un anneau en cuivre), qui



contient le bouton marche-arrét et qui va étre manipulée par un opérateur. Une fois plongée
dans l'eau et en activant le bouton marche, I'anode ferme le circuit électrique.

Un champ électrique sphérique d'intensité décroissante a mesure que l'on s'en éloigne, va
rayonner autour de I'anode et influencer le comportement de tous les poissons se trouvant a
l'intérieur du champ d’efficacité (Paugy & Lévéque, 2006a). L’action de ce champ varie de
1,5 a 2 métres (Nelva et al., 1979). Les terminaisons nerveuses présentes sur les flancs des

poissons (les lignes Iaterales) sont des recepteurs sensibles a ce stlmulus
: wyug\. , ; g SIS

Figure 3 : Méthode de péche électrique
(Photo Randrianiaina, 2011)

La différence de potentiel appliquée a ces lignes latérales va déterminer une modification de

comportement chez le poisson, qui va irrésistiblement nager vers le gradient de potentiel le
plus élevé. C’est ce que 1'on appelle la nage forcée. Une fois arrivée a proximité de l'anode, la
ou le champ électrique est plus élevé, le poisson entre en électronarcose. Deux autres
operateurs portent chacun une épuisette de deux cotés du premier opérateur et qui va capturer
les poissons en électronarcose. Une fois qu'il n'est plus soumis au champ électrique, I'animal
retrouve rapidement sa mobilité et n’en garde aucune conséquence. Chaque poisson capturé a

été mis dans un seau plastique contenant de 1’eau.
11.3.1.3. Collecte de tissus et conservation des spécimens

Parmi les poissons capturés, quelques spécimens ont été gardés pour le prélevement de
tissus et les études morphologiques ultérieures au laboratoire (Annexe I). Les autres ont été
relaches.

Tout d’abord, les individus prévus a étre conservés ont été photographiés dans un aquarium.



Avant la manipulation, les matériels utilisés (ciseaux, pinces de cochere) ont été stérilisés
comme suit : nettoyés a 1’aide d’un essuie tout imbibé d’alcool (90°), puis brulés quelques
secondes par la flamme d’un briquet (Figure 4a). Ensuite, une portion de la nageoire pectorale
droite, environ deux millimetres, a été coupée et mise dans un eppendorf numéroté contenant
de I’alcool 100% (Figure 4b). Chaque numérotation contient des informations diverses dans le
fiche de données utilisé (Annexe 1), comme la date de capture, le nom du site, la coordonnée
géographique, le nom de I’espéce capturée et les collecteurs. Puis, chaque spécimen a été

aussi étiqueté au niveau de la bouche et de la branchie a I’aide d’une ficelle (Figure 4c).

Chaque étiquette porte la méme numérotation que I’échantillon génétique.

Figure 4 : Déroulement de la collecte de tissus
(Photos Randrianiaina, 2011)

Enfin, les specimens ont été mis dans une solution de formol & une concentration de 10 a
35%. Il est a noter que chaque site a été photographié pour la reconnaissance mais aussi pour
conserver les informations sur la description de I’habitat et les pressions qui ne sont pas

évoques dans cette etude.
11.3.2. ETUDE PHYLOGENETIQUE

Afin de déterminer les relations phylogénétiques, 1’approche moléculaire est examinée
dans cette étude. La méthode de Sanger est utilisée pour ’analyse moléculaire. Cette méthode
appartient a la seconde génération de I’approche moléculaire (automatique) (Sanger &
Coulson, 1975).

11.3.2.1. Méthode d'identification moléculaire

A partir des échantillons de tissus collectés, les travaux de laboratoire concernant
I'identification moléculaire ont été effectués par le Docteur Roger Daniel Randrianiaina en

2012 a [I'Université Technique de Braunschweig et en 2013 a I'Université Ludwig-
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Maximilians de Munich en Allemagne. Ces travaux se déroulent en trois étapes : I'extraction,
I'amplification et le séquencage de I'ADN.

L'ADN génomique total a été extrait des eéchantillons de tissus a l'aide de la digestion de
protéinase K d'une concentration de 10 mg/ml, suivi d'un protocole d'extraction de sel
standard selon Bruford et al. (1992).

Un fragment mitochondrial, d'environ 700 paires de bases, de la Cytochrome Oxydase sous
unité 1 (CO1) a été amplifié en utilisant les amorces développées par Hebert et al. (2004),
Ward et al. (2005) et Ivanova et al. (2006, 2007). La CO1 a été choisie en raison (1) de la
disponibilitée des amorces qui fonctionnent aisément pour les vertébrés (poissons inclus) et (2)
de l'existence d'une base de données moléculaires énorme facilitant la comparaison des
séquences obtenues.

Les produits de PCR (Polymerase Chain Reaction) ont été séparés sur un séquenceur d'ADN
automatisé ABI 3130XL a [I'Université Technique de Braunschweig et ABI 3730 a

I'Université Ludwig-maximilians de Munich.
11.3.2.2. Analyse des séquences

Aprés l'obtention de la séquence d’ADN CO1, les traitements des sequences ont été
faits au laboratoire génétiqgue du DBA, sous la supervision du Docteur Roger Daniel
RANDRIANIAINA et du Docteur Fanomezana Mihaja RATSOAVINA.

Avant de faire I’analyse pour la construction de I’arbre phylogénétique, deux étapes

importantes sont nécessaires : la contrdle qualité et I’alignement des séquences obtenues.

a. Contrdle qualité

L’objectif dans cette étape consiste principalement a avoir des excellentes séquences.

Elle a été effectuée sous CLC Main Workbench version 6.8.2. (http://www.clchio.com). C’est

un logiciel utilisé pour I'analyse et la visualisation des données de séquencage Sanger. Les
fonctionnalités du CLC sont utilisées pour analyser les données de séquence d’ADN ou
d’ARN ou bien des protéines, comme l'analyse de l'expression des génes, la conception
primaire, la clonage moléculaire, des analyses phylogénétiques, et la gestion des données des
séquences.

A T’aide de ce logiciel, chaque séquence est examinée une a une. Tout d’abord, la vérification
de la qualité de I’électrophoregramme et le score de qualité a été effectuée. Chaque pic de

I’électrophoregramme est soutenu par un histogramme donnant le score de qualité ou la
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probabilité de la mise en place d’une base. Ensuite, la longueur maximale utilisable pour
chaque séquence est vérifiée, pour avoir au moins 450 paires de bases. Par la suite, les
mauvaises séquences ou trop courtes ont été supprimées. Enfin, chaque emplacement de bases
nucléotidiques est examiné si celle-ci est réellement dans son emplacement en fonction de la
ressemblance globale des séquences.

A titre d’exemple, le controle qualité effectué sur les séquences des individus de I’espéce G.

giuris permettant de voir les astuces a controler (Figure 5).

300

4 b
Séquence d’ADN ; 220 0 Bonne
Glossogobius_giuris| TGGGTTGAAGCAGGGGCAGGAACAGGGTGAACCGTCTACCCCCCACTGGCAGGAM_

Score de qualitt ——t[]] Hﬂ OO o Hﬂﬂﬂﬂﬂ LT T Séquence

Mauvaise

I 1
Glossogobius_giuris CTCTATTTTTGTTTCCGGGCGC TGAGCCGGGATAGTAGGGAGTGC TCTAAGCC TGC T F———

Séquence
PN i ) | |ﬂr|_‘|_|l'|ﬂ|_|ﬁr|l’ﬂrlﬁﬁﬂ q

] ]
Glossogobius_giuris ATCCGAGCGGAACTAAGCCTACCAGGCGCCCTATTAGGCGATGACCAAATTTATAATGT
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Figure 5 : Contréle qualité des séquences d’ADN CO1 (G.giuris) sur CLC

b. Alignements

Mega version 6 (Tamura et al., 2013) est un logiciel a usage multiple principalement
pour conduire des alignements de séquences, pour construire des arbres phylogénétiques
inférés, ou bien pour estimer les taux de I'évolution moléculaire, ou encore tester des
hypothéses évolutives.

Ainsi, pour toute reconstruction phylogénétique, il est indispensable que les caracteres (bases
nucléotidiques) considérés soient homologues et indépendants (Willi, 1950). Il est donc
nécessaire d’aligner les séquences au préalable, de fagon a mettre en correspondance les
caractéeres homologues.

Dans cette étape, une séquence supplémentaire de Paratilapia polleni (famille Cichlidae) a été

ajoutée a la série de données afin d’enraciner ’arbre a reconstruire. Cette espece va donc
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servir de groupe externe (out group). Le choix se porte a ce que I’espéce choisie est plus ou
moins proche du groupe étudié.

Avant toute chose, toutes les séquences ont été alignées. Puis, les deux extrémités de
I’ensemble des séquences ont été coupées pour supprimer les parties complémentaires des
amorces ou les portions dont le résultat du séquencage a été mauvais (Figure 6a). Ensuite, les
bases en exces ont été supprimées et les bases mal placées ont été modifiées. Ces deux
manipulations ont été effectuées aprés une Vérification sur le premier logiciel (CLC) et la
ressemblance globale de toutes les séquences (Figure 6b). Et pour finir, toutes les séquences
ont éte realignées (Figure 6c).

DEEY Yam Wi ol CRIBXY BE o AR

DA Sequenies | Translated Prolein Sequonces

e -~

» Une extrémité : parties
» supplémentaires ou
. portions dont les
.; séquencages ont été
1 mauvaises.
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. RDR_0696_Classogoblus_gluris knrzamsoraka Teace of B:iPes

o
L.
i
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5.
7.
5.

ML I I
. o o base en exces IE
Wy MM (VY L
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Figure 6 : Alignements des séquences d’ADN CO1 (G. giuris) sur Mega 6
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11.3.2.3. Apercu de ’identité des sequences étudiées

L’idée, c’est de savoir la correspondance des séquences étudiées en les comparants
avec la base de données de GenBank. C’est une base de données en libre acces comprenant
toutes les séquences nucléotides publiquement disponible. Le BLAST rubrique Nucléotide
(Basic Local Alignment Search Tool rubrique Nucleotid) disponible sur le site NCBI

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) a été utilisé. Chaque séquence d’ADN a été entrée dans le
site, puis le BLAST est exécuté. Par cette méthode, le site donne plusieurs séquences
correspondantes a celle qui a été entrée. Chaque séquence va donc s’aligner avec celles qui
sont les plus similaires des séquences du géne du Cytochrome Oxydase sous unité | (CO1)
présentes dans GenBank. Ces sequences correspondantes a celle qui a été entree présentent
différents pourcentages de similitude. Mais la séquence qui présente la plus grande similitude
(pourcentage éleve) a été retenue. Les sequences plus similaires des espéces, obtenues dans
GenBank, vont étre incluses dans la reconstruction de I’arbre phylogénétique afin de fixer la

nomination des individus étudiés.
11.3.2.4. Modéle d’évolution

Pour la reconstitution d’un arbre phylogénétique, 1’étape la plus importante est de
trouver un modeéle évolutif (modification des séquences) des séquences d'ADN alignées
(Harrison & Langdale, 2006). Le modele d’évolution consiste a savoir la vitesse de
changement des molécules d’acide nucléique (A, C, G et T) dans une population considérée
pour une génération quelconque. Afin de déterminer le modéle d’évolution moléculaire le
plus approprié, MrModeltest (Nylander, 2004) en liaison avec PAUP 4.0 (Phylogenetic
Analysis Using Parsimony) (Swofford, 2003), a été utilise. MrModeltest est un utilitaire
spécialement congu pour la comparaison des différents modeles d’évolution d’ADN alors que
PAUP est un programme d'analyse phylogénétique en utilisant la parcimonie, le maximum de
vraisemblance, et les méthodes de distance (Swofford, 2003)

Par ces deux logiciels, le Modele GTR+1 (General Time Reversible) a été estimé le plus
approprié d’apres le critere AIC (Akaike Information Criterion) pour les séquences étudiées.

Le modele GTR (General Time Reversible) est un modéle décrit par Tavaré (1986). C’est un
modeéle neutre (la sélection ne fonctionne pas sur les substitutions des nucléotides) et

indépendant (les changements dans un site - emplacement d’une base - ne touchent pas la
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probabilité de changements dans un autre site). Ce modéle considére aussi un nombre fini de
site. Par conséquent, sur 1’évolution, un site peut ou n’est pas changé ou modifié a plusieurs
reprises au cours de 1’évolution.

L’ AIC est une estimation de la quantité d'information perdue lorsqu’un modéle est utilisé afin
de satisfaire le critere de parcimonie (Cameron & Trivedi, 2005). Le choix du modéle réside
donc sur un modéle ayant la plus faible AIC qui fournit de ce fait un meilleur ajustement aux
donneées (Akaike, 1974).

11.3.2.5. Reconstruction de I’arbre phylogénétique ou cladogramme

Les analyses phylogénétiques ont été effectuées a I’aide du logiciel «Mr. Bayes»
version 3.1.2 (Ronquist & Huelsenbeck, 2003) afin de calculer les probabilités postérieures de
I’arbre phylogénéetique inféré. La méthode cladistique utilisee est la reconstruction
phylogénétique du maximum de parcimonie. Le principe de parcimonie stipule que pour
différentes recombinaisons possibles des arbres générés par 1’analyse, celui qui présent le
chemin le plus court pour les changements existant présente la plus grande probabilité et qui
est retenue (Sullivan & Swofford, 2001).

Cette méthode cladistique est basée sur 1’évolution des caractéres qui sont les bases
nucléotidiques formant les séquences d’ADN. En principe, le cladogramme est reconstruit a
partir de ’analyse de ces caractéres visant a identifier 1’état plésiomorphique (primitifs) et
I’état apomorphique (derivés) (Willi, 1950). Il est basé sur I’identification des caractéres
dérivés de I’état primitif partagé par deux ou plusieurs groupes d’individus ou caractéres
synapomorphes qui le rend monophylétique. Au niveau des séquences, la source de cette
caractere est appelée site informatifs (Figure 6¢, page 13). C’est un ensemble de sites ou il y a
des bases modifiées partagées par deux ou plusieurs sequences d’ADN. La construction de
I’arbre se fait uniquement a partir de ces sites informatifs en parcimonie.

Les parametres par défaut du logiciel ont été gardés pendant la procédure sauf pour le Ngen
(nombre de génération) modifiée a 5.000.000 de générations, printfreq (impression des
procédures d’analyse sur 1’écran) changée a une impression toutes les 1 000 générations et
burning (enlévement d’un pourcentage quelconque des arbres générés au début de 1’analyse)
modifié a enlever 25% des arbres généré au début de 1’analyse.

Dans un premier temps, le logiciel génére tous les arbres possibles pour chaque génération.
Puis, de tous ces arbres, le principe de parcimonie intervient. Ce principe vise a ne conserver
que les arbres les plus parcimonieux, c'est-a-dire le plus court en nombre de changement. En
suite, une topologie d’arbre toutes les 100 générations est échantillonnée au hasard. En
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principe, il y a donc 37.500 arbres pour les 5.000.000 geénérations considérées. Enfin, la
derniere étape effectuée par le logiciel consiste a construire un arbre de consensus a partir des

topologies d’arbres existantes.

11.3.3. ETUDE MORPHOLOGIQUE

Une étude morphologique générale et biométrique ainsi qu’un comptage des rayons de
nageoires ont été faits sur chaque spécimen capturé et conservé au Laboratoire de Biologie
des Populations Aquatiques (LBPA) du Département de Biologie Animale (DBA). La fiche
de données utilisée avec les différents caractéres morphologiques considérés est présentée en

Annexe II.
11.3.3.1. Morphomeétrie et méristique

L’¢tude biométrique consiste a faire des différentes mensurations sur le corps des
spécimens a 1’aide d’un pied a coulisse (Annexe Il1). Les parametres morphométriques
considérés ont été basés suivant Banister (1994), Paugy et al. (2003) et Sparks & Nelson
(2004).

Au total, 33 mensurations ont été effectuées sur chaque spécimen (Tableau 2, page 16 et 17;

Figure 7, page 18).

Tableau 2 : Différentes mensurations effectuées

Mensurations Abréviations Définitions
distance horizontale de I’extrémité antérieure du
Longueur totale LT museau a I’extrémité postérieur de la nageoire
caudale
distance horizontale de I’extrémité antérieure du
Longueur standard LS museau a la base (ou articulation) de la nageoire
caudale
Hauteur du corps HC hauteur vertical maximale du poisson, nageoire non
P comprise
Largeur du corps IC largeur horizontale maximale du poisson
distance horizontale de I’extrémité antérieure du
Longueur pré-dorsale 1 LpreD1 museau a I’articulation du premier rayon de la nageoire
dorsale 1
distance horizontale de I’extrémité antérieure du
Longueur pré-dorsale 2 LpreD2 museau a ’articulation du premier rayon de la nageoire
dorsale 2
distance horizontale de I’extrémité antérieure du
Longueur pré-anale LpreA museau a |’articulation du premier rayon de la nageoire
anale
distance horizontale de I’extrémité antérieure du
Longueur pré-pectorale LprePc museau a |’articulation du premier rayon de la nageoire
pectorale
Longueur pré- LprePi distance horizontale de I’extrémité antérieure du
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pelvienne ou pré- museau a |’articulation du premier rayon de la nageoire
ventrale pelvienne ou nageoire ventrale
. distance horizontale prise du bord postérieur de la
Longueur du pédoncule : . o
caU(?al P LPC nageoire anale (ou dorsale si celle-ci s’étend plus en
arriere) a la base de la nageoire caudale
Hauteur du pédoncule HPC hauteur verticale minimale du pédoncule caudal
caudal
. distance horizontale de la limite postérieure de la
Distance entre les deux ) . NS . .
. D :bnD1-bnD2 | premiére nageoire a ’inflexion du premier rayon de la
nageoires dorsale o .
deuxiéme nageoire dorsale.
R distance horizontale de I’extrémité antérieure du
Longueur de la téte Lte e )
museau au bord postérieur de 1’opercule
Largeur de la téte Ite largeur horizontale au niveau de 1’opercule
distance horizontale de 1’extrémité antérieure de la
Longueur de museau Lm A A gy y
machoire supérieure au bord antérieur de 1’ceil
distance horizontale de I’extrémité antérieure de la
Largeur de museau Im ~ gy \ )
machoire supérieure au bord antérieur de 1’ceil
o distance horizontale du bord postérieur de 1’ceil au bord
Longueur post-orbitaire LPO L. X p
postérieur de I’opercule
Hauteur de la téte Ht hauteur vertical maximale de la téte du poisson
Diamétre de 1’ ceil DO diamétre horizontal de 1’ ceil
Largeur inter-orbitaire DIO longueur minimale entre les orbites
distance horizontale du bord postérieur de la machoire
Longueur de la bouche LB N . -
a sa pointe antérieure
largeur horizontale au niveau de 1’extrémité postérieur
Largeur de la bouche IB geur horiz X p u
de la méchoire
Longueur de la base de LbnD1 distance horizontale maximale mesurée entre les deux
la nageoire dorsale 1 extrémités
Longueur de la base de LbnD2 distance horizontale maximale mesurée entre les deux
la nageoire dorsale 2 extrémités
Longueur de la base de LbnA distance horizontale maximale mesurée entre les deux
la nageoire anale extrémités
Longueur de la base de LbnPc distance horizontale maximale mesurée entre les deux
la nageoire pectorale extrémités
Longueur de la base de LbnPi distance horizontale maximale mesurée entre les deux
la nageoire pelvienne extrémités
Hauteur de la nageoire HND1 longueur depuis I’articulation du premier rayon jusqu’a
dorsalel I’extrémité du plus long rayon
Hauteur de la nageoire HND2 longueur depuis I’articulation du premier rayon jusqu’a
dorsale 2 I’extrémité du plus long rayon
Hauteur de la nageoire HNA longueur depuis I’articulation du premier rayon jusqu’a
anale I’extrémité du plus long rayon
Hauteur de la nageoire HnPc longueur depuis I’articulation du premier rayon jusqu’a
pectorale I’extrémité du plus long rayon
Hauteur de la nageoire HNPi longueur depuis I’articulation du premier rayon jusqu’a
pelvienne I’extrémité du plus long rayon
Longueur de la longueur depuis I’articulation du premier rayon jusqu’a
nageoire LnCaud I’extrémité du plus long rayon
caudale

Le comptage des rayons de nageoires a eté effectué sur les nageoires pectorales, les nageoires

dorsales et la nageoire anale ainsi que la nageoire caudale.
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Figure 7 : Différentes mensurations effectuées sur un spécimen (Awaous)
(Source Photo : Watson, 1992)

11.3.3.2. Construction du dendrogramme morphologique ou phénogramme

Le procédé utilisé est basé sur celui de Dyer & Chernoff (1996), mais plutét sur des
caractéres morphologiques externes qu’interneS ou anatomiques. Les états de caractéres
primitifs (plésiomorphes) ou dérivés (apomorphes) n’ont pas été considérés dans le cas ou ils
ne sont pas évidents a discerner.

Le dendrogramme est une représentation graphique d'une classification ascendante
hiérarchique obtenue a partir d’un processus divisant les données en sous-classe (cluster).
Cette méthode regroupe les individus suivant leur ressemblance morphologique qui est
traduite par leur distance. Ceux qui sont plus ou moins ressemblants ou proches ont été
rassemblés et ainsi de suite jusqu’aux individus qui sont éloignés. Deux regroupements vont
donc étre observes : la similarité entre les paramétres morphologiques des individus de méme
espéces et la similarit¢ entre les paramétres morphologiques des individus d’espéces
différentes.

Différents traits morphologiques associés a quelques paramétres morphométriques ont été

examinés pour créer la matrice des caracteéres.
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L état des caracteres respectifs (Annexe 1V) ont été chiffrés (de 0, 1, 2, 3...) suivant le nombre
de variation de cet état.

Exemple : le caractére examiné comme «forme générale du corps» a des états tres élevé,
élevé, court ou moyen, allongé, tres allongé et anguilliforme, respectivement numéroté de 0,
1, 2, 3, 4 et 5. La matrice des caracteres obtenue avec les différents caractéres morphologiques
considérés et leurs états respectifs est représentée comme suit :

RDR0343_Glossogobius_callidus_Manambatramby 0132000310001110100000
00000101111101003102210
RDR0347_Glossogobius_callidus_Manambatramby 0132000310001110000000
00000010011101003102210

RDR0590_Glossogobius_giuris_ Andampy013200031100120000000100111
101111101003102210
RDR0592_Glossogobius_giuris_Andampy013200031100120100110110111
101111101003102210
RDR0678_Awaous_aeneofuscus_Ankaramihely013200012000111110110101
111001101100013102110
RDR0679_Awaous_aeneofuscus_Ankaramihely013200012000111110110101
111101101100013102110
RDRO0875_Glossogobius_ankaranensis_GrotteAndrafiabe 0032000311000211001
11100000000111100003102110
RDR0876_Glossogobius_ankaranensis_GrotteAndrafiabe 0032000311000211001
11100000000111100003102110

Au total 45 caracteres morphologiques ont été examinés sur les spécimens considérés dans
cette étude. Un spécimen appartenant a la famille des Blannidae a été aussi considéré pour
servir de groupe externe.

La matrice des caracteres obtenue est analysée avec UPGMA (Unweighted Pair Group
Method with Arithmetic mean) (Garcia-Vallve et al., 1999).

C’est un logiciel libre en ligne, pour construire un dendrogramme d’un ensemble de variables.
Il produit une matrice de distance en calculant les coefficients de similarité des caractéres,
puis transforme ces coefficients en distances. Le logiciel effectue ensuite des regroupements
sur ces distances par son algorithme (UPGMA) dans lequel les relations sont identifiées par
ordre de similarité (Gittman, 1973).

La reconstruction de l'arbre se fait étape par étape suivant cet ordre. Il y a d’abord une
identification des deux individus les plus proches pour former un groupe dans la premiére
dichotomisation. Ensuite, il faut rechercher d’autres individus plus proches de ce groupe et
ainsi de suite jusqu'a ce que tous les individus forment un seul groupe. Il y a donc une

recombinaison répétitive (Sneath & Sokal, 1973).
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11.3.4. ANALYSES STATISTIQUES DES DONNEES

Des analyses statistiques ont été faites pour expliquer et discuter les données
morphologiques collectées dans cette étude. Les deux analyses, test de Mann-Whitney et
Analyse des Composants Principales ont été réalisées a 1’aide du logiciel SPSS 17.0.

11.3.4.1. Détermination de caractéres distinctifs entre les espéces

Pour déterminer les caractéres distinctifs entre deux espéces, le test de Mann Whitney
(Runyon & Haber, 1974; Scherer, 1984) a été choisi dans cette étude. C’est un test non-
paramétrique avec deux échantillons indépendants. Il cherche a Vérifier si les éléments des
deux groupes, classés par ordre croissant sur une méme échelle ordinale, occupent des
positions (rangs) équivalentes révélant ainsi la similitude des deux distributions.

La réponse attendue est de savoir s’il y a une différence sur les parametres morphometriques
examinés entre deux espéces. Ce qui conduit a formuler I’hypothése principale Ho et
I’hypothese alternative Hy, avec :

Ho : les deux especes n’ont pas de différence sur les paramétres morphologiques considérés
(les deux espéeces sont les mémes),

H; : les deux especes ont une différence sur les parameétres morphologiques.

Le test a été fait sur des valeurs relatives des parametres morphométriques pour avoir des
donneées standardisées. La longueur du corps est considérée comme standard (LS). Le principe
est de diviser chaque paramétre morphométrique par la longueur standard du méme spécimen
puis mettre cette valeur en pourcentage.

Exemple : la valeur réelle de la hauteur du corps d’un spécimen est notée HC, sa valeur
relative (rel[HC) est obtenue en divisant cette valeur par la longueur standard (LS) de ce méme
spécimen.

La régle de décision (Tableau 3) pour ce test est basée sur I’effectif de I’espéce a comparer
ainsi :

Tableau 3 : Regle de décision de test de Mann-Whitney

Taille des Effectif Ho rejeté (test

échantillons significatif) si Valeurs critiques

a se lit directement dans la table des valeurs critiques de
Trés petits n, etn, <8 2P (Ugps) <@ U d’aprés la valeur de ny, n; et U,
P (Uops) est obtenu aprés 1’exécution du test

9 <1y ou n, <20 Ua se lit directement dans la table des valeurs critiques

Petits 2P (Ugps) = U, | de U suivant la valeur de n; et n,.
Ugps est obtenue apres 1’exécution du test
Grands n; oun, > 20 | Zops | 2 Z, Avec Z, = 1,64 pour o= 0,05

20




Etant donné que les tables des valeurs critiques pour ce test n’inclus que la comparaison entre
deux échantillons dont I’un d’eux a au moins un effectif supérieur ou égal a 3 (n; ou n, > 3),
quelques comparaisons seulement sont possibles a cause du faible effectif de presque la
moitié des espéces a comparer dans cette étude. Alors, le recours a d’autre régle de décision
pour comparer les différentes especes quelques soit leur effectif est effectué. Ainsi, ce test est
donc utilisé pour comparer les espéces deux a deux, avec un seuil de signification p = 0,05. Si
la valeur de p est inférieure ou égale a 0,05 (p < 0,05), les tests sont considérés comme
significatifs (Dytham, 2003). Si le test n’est pas significatif, I’hypothése nulle Hy est acceptée.
Dans le cas contraire, elle est rejetée.

11.3.4.2. Etude des relations entre les caracteres morphologiques examinés

Pour étudier les relations entre les caracteres morphologiques, I’analyse en
composante principale (ACP) (Towsnend, 2002) a été utilisée. C’est une analyse descriptive
multivariée qui a pour but de résumer le maximum d’informations pour faciliter
I’interprétation d’un grand nombre de données initiales et de donner plus de sens aux données
réduites. L’ ACP permet donc de réduire des tableaux de grande taille en un petit nombre de
variables (deux ou trois généralement) tout en conservant un maximum d’informations.
L’objectif consiste a analyser les relations entre toutes les variables (caracteres
morphologiques) pour déterminer leurs roles dans la distinction des especes. Les résultats
obtenus vont étre représentés sous une representation plane formée par les plans factoriels
obtenus.

L’ACP peut étre considérée comme une méthode de projection qui permet de projeter les
observations depuis 1’espace a p dimensions des p variables vers un espace a k dimensions
(k<p) tel qu’un maximum d’informations soit conservée. Si I’information associée aux deux
ou trois premiers axes représente un pourcentage suffisant de la variabilité totale, les
observations pourront étre représentées sur un graphique a deux ou trois dimensions, facilitant
ainsi I’interprétation.

Dans cette méthode, il n’est pas nécessaire d’avoir ni hypothése ni seuil de probabilité ni régle
de décision.

Au total, 38 parametres morphologiques (morphométries et méristiques) ont été examinés

avec cette analyse. Cette fois ci, les paramétres considérés prennent leurs valeurs réelles.

21



Troisieme partie : RESULTATS ET INTERPRETATIONS

I11.1. PRESENTATION GENERALE DE L’ETUDE

Durant cette étude, 35 sites le long des trois Routes Nationales Maevatanana-

Ambilobe-Sambava ont été visités. Ils sont répartis dans huit Districts sur la partie
septentrionale de la Grande lle. Ces sites sont regroupés en trois zones biogéographiques :
Ouest : 0 - 800 m, Sambirano : 0 - 800 met Est : 0 - 800 m.
Soixante-sept spécimens appartenant a la famille des Gobiidae et desGobionellidae sont
examineés dans cette étude. lls ont été collectés dans les différents sites inventoriés par la
méthode de péche électrique. Une récapitulation de tous les sites et les individus capturés dans
chaque zone biogéographique et District concerné est représentée ci-dessous (Tableau 4).

Tableau 4 : Récapitulation des individus capturés

Zone biogéographique District Si.te par .Sitfe par zqne Nombre d’il?di\fidus capturés
District biogéographique par zone biogéographique

Maevatanana 3 sites
Mampikony 3 sites

Ouest : 0 - 800 m Antsohihy 4 sites 19 sites 41 individus
Analalava 5 sites
Ambilobe 4 sites

Sambirano: 0 - 800 m Ambllol?e 2 s!tes 6 sites 14 individus
Ambanja 4 sites

Est:0-800m Iharana 8 s!tes 10 sites 11 individus
Sambava 7 sites

Ouest (0 - 800 m) : plus de la moitié des individus capturés sont formées par 1’espece
Glossogobius callidus (23/41). Les restes sont représentés par 16 Glossogobius giuris et deux
Glossogobius ankaranensis. Ces 41 individus sont repartis sur les 19 sites dans les cinq
Districts (Tableau 4) de facon hétérogene. Il y a des sites ou deux especes sont sympatriques,
mais la plupart sont représentés par des individus d’une seule espéce, ou méme par un seul
individu.

Sambirano (0 - 800 m) : composée par deux Awaous aeneofuscus, six G. callidus et six G.
giuris. Ces individus ont été aussi repartis irrégulierement sur les six sites visités dans les
deux Districts (Tableau 4) présentant des espéces sympatriques.

Est (0 - 800 m) : formée par 10 G. giuris et une seule A. aeneofuscus. Ces individus ont été
capturés sur les 10 sites dans les deux Districts (Tableau 4). Ces sites ne présentent pas des

especes sympatriques mais un seul individu capturé dans un site est fréguemment observé.
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111.2. ANALYSE PHYLOGENETIQUE

111.2.1. APERCU DE L’IDENTITE DES SEQUENCES OBTENUES

En utilisant BLASTN, les séquences des individus étudiés s’alignent avec celles des
espéces dans le Bank de séquences (GenBank) a un pourcentage de 91% a 100% (Tableua 5).
Ce pourcentage donne I’identité requéte-sujet (la séquence étudiée et la séquence la plus
proche dans le GenBank). Les détails des séquences partielles des espéces qui s’alignent avec
les séquences étudiées sont donnés dans I’ Annexe V. Ce sont A. aeneofuscus (HQ945950.1 et
HQ945921.1), G. ankaranensis (JQ619668.1), G. callidus (JQ619669.1) et G. giuris
(JF493541.1)

Tableau 5 : Apergu de I’identité des séquences obtenues

Détermination préliminaire Pourcentage de similarité Especes GenBank
Un individu A. aeneofuscus 99% A. aeneofuscus (HQ945921.1)
Deux individus A. aeneofuscus 98% A. aeneofuscus (HQ945950.1)
Un individu G. ankaranensis 100%

Un individu G. ankaranensis 99% G. ankaranensis (JQ619668.1)
Trois individus G. giuris 97%

Un individu G. giuris 91%

Un individu G. callidus 100%

Un individu G. callidus 99% .

Un individu G. callidus 97% G- callidus (JQ619669.1)

26 individus de G. callidus 96%

19 |nquldus de G. .glu.rls 100% G. giuris (JF493541.1)

9 individus de G. giuris 99%

Cet apercu montre que la plupart des individus s’alignent avec les espéces du méme nom
donné dans la détermination préliminaire. Deux groupes d’individus ont été déterminés
comme G. giuris au depart, mais leurs sequences s’apparient plus a G. ankaranensis
(JQ619668.1). Les séquences des trois individus déterminés comme A. aeneofuscus s’alignent
a 99% avec A. aeneofuscus (HQ945921.1) et 98% avec A. aeneofuscus (HQ945950.1). Celles de
G. ankaranensis a 100% et 99% avec G. ankaranensis (JQ619668.1), mais deux groupes
d’individus s’apparient avec la méme séquence a 97% et 91%. Les séquences des trois
individus a 100, 99 et 97% chacun et 26 individus a 96% s’alignent avec G. callidus
(JQ619669.1), 19 et neuf individus s’apparient respectivement & 100% et 99% avec G. giuris
(JF493541.1). Ce qui conduit & remarquer qu’une différence de 3% dans I’apparition des
séquences peut classer un individu quelconque dans une autre espece différente que sa
détermination préliminaire. Ainsi, une distinction de 4% et 3% respectivement pour les 26

individus et un individu de G. callidus, observée dans ce tableau 4, peut donner aussi des
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individus appartenant a d’autres espéces que celles qui sont préalablement déterminée. Par
conséquent, les individus capturés dans cette étude peuvent étre regroupés en huit espéces
différentes. C’est une hypothése qui va étre vérifiée dans la section suivante (arbre

phylogénétique : Figure 8, page 25).
111.2.2. ARBRE PHYLOGENETIQUE OU CLADOGRAMME

L’arbre phylogénétique (Figure 8, page 25) est construit avec 67 séquences d’ADN
cytochrome oxydase sous unité 1 (CO1), composé de 458 paires de base chacun (6288 Bases).
Il a été obtenu avec une modele d’évolution GTR+1, 5.000.000 de générations et par une
méthode de maximum parcimonie.

Le sous-ordre Gobioidei avec les deux familles étudiées (Gobiidae et Gobionellidae) est
monophylétique au niveau du premier nceud. Il n’y a pas de probabilité postérieure du au fait
que le groupe externe consideré aurait une grande distance genétique par rapport au groupe
étudiée. La distance minimale de ce groupe externe est de 0.190 (au niveau du taxon Awaous
aeneofuscus sensu stricto) et la valeur maximale rencontree est de 0.240 par rapport au groupe
G. ankaranensis sensu stricto. Cette distance est aussi la plus grande distance génetique
rencontrée entre tous les taxa.

Les deux familles Gobiidae et Gobionellidae qui sont sceurs, sont aussi monophylétiques, au
niveau du deuxieéme nceud (2). Les individus regroupés avec les deux especes A. aeneofuscus
du GenBank sont séparés des autres groupes supportes a 97% (pp = 0.97) avec des distances
génétiques maximale de 0.227 (sur le taxon G. ankaranensis sensu lato) et minimale de 0.183
(sur le taxon G. callidus sensu lato). Ces individus sont donc nommeés comme A. aeneofuscus
sensu stricto. C’est une espéce monophylétique évoluée dans deux sites isolés (District
Ambanja et District Iharana). Le support de séparation pour le genre Glossogobius est 100%
(pp =1).

Une séparation en deux groupes fréres du genre Glossogobius de la famille des Gobiidae est
constatée au niveau du nceud 3. L’évolution de 1’ancétre commun a ce stade a donnée deux
groupes paraphylétiques. Le premier groupe est formeé par le taxon G. callidus sensu lato et le
deuxiéme groupe est formé par deux taxa (G. giuris et G. ankaranensis sensu lato). La
séparation du premier groupe est supportée a 67% seulement.

Par contre, la séparation du deuxieme groupe est supportée a 100%. Mais ces deux groupes
sont séparés par une distance relativement significative. La distance génétique entre

G.ankaranensis ss et G. sp4 est de 0.229. Ce qui s’ajoute a la séparation de ces deux groupes.
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Probabilité

postérieu reQ

—— ]

<

Distance
génétique

Noeud

0.1
Echelle de distance

»
»

JQ619668-1- Glossogobius ankaranensis

G. ankaranensis

0.99\RDR0875 Glossogobius ankaranensis GrotteAndrafiabe SENSU sricto
RDRO0876 Glossogobius ankaranensis GrotteAndrpfialpe

RDR0726 Glossogobius sp2 Andranosavony
TRDR0727 Glossogobius sp2 Andranosavony
DRO0741 Glossogobius sp2 Tapelatrano

RDRO0483 Glossogobius spl BemarivoRégionSofia
JF493541-1- Glossogobius giuris \

RDR0592 Glossogobius giuris Andampy
DRO0570 Glossogobius giuris Marikely
DR1020 Glossogobius giuris AtokonaAmbohimalaza
DR0899 Glossogobius giuris GrotteDesCrocodiles
DR0985 Glossogobius giuris Manara
DR1006 Glossogobius giuris Lokoho
DRO0588 Glossogobius giuris Andampy
DR0644 Glossogobius giuris Maropapango
DR0897 Glossogobius giuris GrotteDesCrocodiles
DR0642 Glossogobius giuris Maropapango
DRO0895 Glossogobius giuris GrotteDesCrocodiles
RDR0590 Glossogobius giuris Andampy
DR0990 Glossogobius giuris Anjambazamba
DRO0631 Glossogobius giuris Manambaro
DR0980 Glossogobius giuris Ampanobe

DR0996 Glossogobius giuris BemarivoRégionsava

DR0630 Glossogobius giuris Manambaro

DR0713 Glossogobius giuris Ankingameloka

DRO0696 Glossogobius giuris Antranofotaka

DR0952 Glossogobius giuris Manambato

DR0959 Glossogobius giuris Manambery

DR1001 Glossogobius giuris Sambava

DR0714 Glossogobius giuris Ankingameloka

DRO0893 Glossogobius giuris GrotteDesCrocodiles
JF493539-1- Glossogobius giuris

EDROGZQ Glossogobius giuris Manambaro
0.84

RDR0908 Glossogobius giuris MananjebaEstRN5a

DR0995 Glossogobius giuris BemarivoRégionsava /
DR0909 Glossogobius giuris MananjebaEstRN5a

Taxon
G. ankaranensis
sensu lato (4)

Taxon
G. giuris sensu stricto(3)

JQ619669-1- Glossogobius callidus
0.9fRDR0887 Glossogobius callidus Grotte
0 DR0740 Glossogobius callidus Tapelatr.

DR0820 Glossogobius sp3 Ifasy
DRO0343 Glossogobius sp4 Manambatramby
DRO0361 Glossogobius sp4 Soanielana
DR0347 Glossogobius sp4 Manambatramby
DRO0372 Glossogobius sp4 32km avant Ambondroni
DR0359 Glossogobius sp4 Soanielana
DR0449 Glossogobius sp4 Andranomena
DR0643 Glossogobius sp4 Maropapango
DR0598 Glossogobius sp4 Anjingo

— G. callidus sensu stricto

amy

DR0616 Glossogobius sp4 Maevarano
DRO0470 Glossogobius sp4 Andranovaky
DRO0537 Glossogobius sp4 Andranobe

0.25||RDR0617 Glossogobius sp4 Maevarano

DR0597 Glossogobius sp4 Anjingo

DR0450 Glossogobius sp4 Andranomena
DRO0697 Glossogobius sp4 Antranofotaka
DR0650 Glossogobius sp4 Ampitotorana
DR0698 Glossogobius sp4 Antranofotaka
DR0469 Glossogobius sp4 Andranovaky
DRO0715 Glossogobius sp4 Ankingameloka
DRO0486 Glossogobius sp4 BemarivoRégionSofia
DR0663 Glossogobius sp4 Maetsamalaza
RDR0484 Glossogobius sp4 BemarivoRégionSofia
DR0652 Glossogobius sp4 Ampitotorana

Taxon
G. callidus sensu lato (2)

DR0649 Glossogobius sp4 Ampitotorana
DR0651 Glossogobius sp4 Ampitotorana j
DR0716 Glossogobius sp4 Ankingameloka

Q945921-1- Awaous aeneofuscus
0.97 Q945950-1- Awaous aeneofuscus
DRO0679 Awaous aeneofuscus Ankaramihely
DR0678 Awaous aeneofuscus Ankaramihely
DR0970 Awaous aeneofuscus Sandrikamagnina
——RDR0792 Paratilapia polleni Amparihibe

Taxon A. aeneofuscus sensu stricto (1)

Figure 8 : Arbre phylogénétique des Gobiidae et des Gobionellidae (Maximum parcimonie)

Point rouge : Neeud ou I’ancétre d’une seule lignée se brise en deux ou plusieurs lignées de descendants; Cercle

rouge :

probabilité postérieur (pp) qui donne le support de la séparation de groupe descendant de 1’ancétre

commun; Distance génétique avec une échelle de 0.1, représente la distance génétique du clade descendant par
rapport au clade de méme ligné de parenté et par rapport a ’ensemble de groupe. Les distances génétiques
générées par 1’analyse sont représentés en Annexe V1. (1), (2), (3) et (4) : taxa ou groupes retenus.
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Dans le taxon G. callidus sensu lato, deux individus sont regroupés avec I’espece G. callidus
du GenBank au niveau du cinquiéme nceud. La séparation de ce groupe par rapport a son
groupe frere (G.sp3 Ifasy) est supportée a 97% (pp = 0.97) avec une distance génétique de
0.05 au maximum. Ces individus sont donc dénommés et forment 1’espéce G. callidus sensu
stricto. Malgré cette distance génétique faible, ’individu isolé forme une nouvelle espéce
sceur de G. callidus ss du fait que leur séparation est bien supportée. Cette nouvelle espéce est
nommée G. sp3. Ces deux especes évoluent dans des milieux limitrophes dans le District
d’Ambilobe. Leur séparation par rapport aux individus restant dans le taxon G. callidus sl est
supportée a 89% dans le quatriéme nceud. Ainsi, les restes des individus dans ce taxon (G.
callidus sl) forment une autre nouvelle espéce sceur de G. callidus ss et G. sp3. Ces individus
restants forment un sous-groupe homogene (il n’y a plus de séparation nette a I’intérieur). Les
individus dans ce sous-groupe sont donc rassemblés et nommes comme nouvelle espéce en G.
sp4 méme si leur probabilité postérieure n’est que 0.25. Il est compose par des individus
évoluant dans les six Districts de la cote Ouest de la partie septentrionale de Madagascar.

Dans le deuxiéme groupe, leur ancétre commun donne un taxon monophylétique de G. giuris
ss et un taxon paraphylétique de G. ankaranensis sl au niveau du sixiéme nceud. La séparation
de G. giuris ss est supportée a 84%, avec une distance génetique de 0.127 par rapport a G.
ankaranensis ss. Aucune disjonction nette n’est observée a I’intérieur de ce taxon. Etant
donné que les individus de ce taxon sont regroupés avec G. giuris du GenBank, ils sont donc
nommeés et constituent le taxon G. giuris ss. Les individus de cette espece ont été capturés
dans tous les Districts inventoriés dans cette étude. La separation de son taxon frere (G.
ankaranensis sl) est supportée a 100%. Les deux individus capturés dans la grotte d’Ankarana
(District d> Ambilobe) sont rassemblés avec I’espéce G. ankaranensis du GenBank au niveau
du huitiéme nceud. Leur séparation est supportée a 99% avec une distance génétique de 0.033
par rapport au sous-groupe le plus proche (G. sp2). lls sont donc dénommés et forment
I’espéce G. ankaranensis ss. Entant donné qu’il n’y a plus des espéces du Genbank appariées
avec les individus restants dans ce dernier taxon (G. ankaranensis sl), ils sont donc considérés
comme toute autre nouvelle espece : trois individus ayant une distribution géographigque
limitrophe avec G. ankaranensis ss (deux sites dans le District d’Ambanja) forment un sous-
groupe séparé a 100% de cette derniére. lls constituent donc une autre nouvelle espece
nommée G. sp2. La séparation de ces deux espéces sceurs (G. ankaranensis ss et G. sp2) est
supportée a 100% au niveau du septieme nceud. Ainsi, un individu isolé séparé de ces deux
especes au niveau de ce méme nceud forme une autre nouvelle espéce dénommée G. spl.

Cette espéce constitue un sous-groupe frére du sous-groupe G. ankaranensis ss et G. sp2 dans
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le taxon G. ankaranensis sl. Elle a éte capturée plus au Sud (District de Mampikony) par

rapport a la localisation de G. ankaranensis ss et G. sp2.

Le cladogramme montre que les 66 individus étudiés sont repartis en deux genres (Awaous et

Glossogobius) et huit espéces. Ce qui confirme I’hypothése énoncée sur I’apercu de leur

identification mais contredit la détermination préliminaire effectuée sur terrain. Ainsi, la

composition spécifique des différents sites inventoriés est donnée dans le tableau suivant
(Tableau 6, page 27 et 28).

Tableau 6 : Composition spécifique des différents sites inventoriés

N Code . Nombre X .
District site Site d’individus Espéce capturée
1 Manambatramby 2 G. sp4
Maevatanana 2 Sognlelana 2 G. sp4
Point 32 km d’ Ambondromamy de
3 1 G. sp4
Maevatanana
4 Andranomena 2 G. sp4
Mampikony 5 Andranovaky 2 G. sp4
6 Bemarivo L G. spl
2 G. sp4
7 Andranobe 1 G. sp4
) 8 Marikely 1 G. giuris
Antsohihy 9 | Andampy 3 G. giuris
10 | Anjingo 2 G. sp4
11 | Maevarano 2 G. sp4
12 | Manambaro 3 G. giuris
2 G. giuris
Analalava 13 | Maropapango 1 G. spd
14 | Ampitotorana 4 G. sp4
15 | Maetsamalaza 1 G. spd
16 | Ankaramihely 2 A. aeneofuscus
1 G. giuris
17 | Antranofotaka
] 2 G. sp4
Ambanja —
. 2 G. giuris
18 | Ankingameloka
2 G. sp4
19 | Andranosavony 2 G. sp2
20 | Tapelatrano L G. callidus
1 G. sp2
21 | Ifasy 1 G. sp3
_ oo | Grotte Andrafiabe - Parc National 2 G. ankaranensis
Ambilobe d’Ankarana '
23 | Grotte - Parc Nationald’ Ankarana 1 G. callidus
24 Grotte des crocodiles - Parc Nationale 4 G. giuris
d’Ankarana -9
25 | Mananjeba Est RN5a 2 G. giuris
26 | Manambato 1 G. giuris
Iharana 27 | Manambery 1 G. giuris
28 | Sandrikamagnina 1 A. aeneofuscus
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29 | Ampanobe 1 G. giuris
30 | Manara 1 G. giuris
31 | Anjambazamba 1 G. giuris
Sambava 32 | Bemarivo 2 G. giuris
33 | Sambava 1 G. giuris
34 | Lokoho 1 G. giuris
35 | Atokona Ambohimalaza 1 G. giuris
Huit districts 35 sites 66 individus Huit espéces

La réponse attendue dans la section suivant était de savoir, si par une étude morphologique, la
différenciation de ces différentes especes est possible.

111.3. ETUDE MORPHOLOGIQUE

111.3.1. DESCRIPTION MORPHOLOGIQUE

Des etudes morphologiques ont été faites sur chaque spécimen pour construire le
dendrogramme morphologique et 1’analyse statistique. Les données descriptives de
mensurations effectuées sont présentées dans I’ Annexe VII.

Quelques caractéristiques sont tirées de ces données pour la description générale des
especes etudiées. Ainsi, la longueur totale moyenne des individus capturés est 93.8
millimetres, il y a des individus de petite taille (36 mm) mais la longueur maximale peut
atteindre 268 mm. Le corps est allongé (600% rapport de 1’hauteur du corps) et relativement
comprimé dorso-ventralement. En géneérale, la téte est relativement longue (30% de la
longueur standard), avec des petits yeux (ne dépassant pas 18% de la longueur de la téte), la
bouche est plus ou moins large (LB<IB); le pedoncule caudale est long (17% de la LS).

La forme de la nageoire caudale est arrondie et il n’y a pas de dimorphisme sexuel. Les
rayons des nageoires varient de cing a sept pour la dorsalel, de neuf a 11 ceux de la dorsasle2,
11 a 17 pour la pectorale et huit a 10 pour la nageoire anale.

En générale ’espéce G. ankaranensis ss, G. callidus ss, G. sp2, G. sp3 et G. sp4 sont de petite

taille et les trois autres especes sont de grande taille (A. aeneofuscus ss, G. giuris ss et G. spl).
111.3.2. DENDROGRAMME MORPHOLOGIQUE OU PHENOGRAMME

Les différentes couleurs de chaque espéce sur le cladogramme (Figure 8, page 25) sont
maintenues pour localiser leur emplacement sur le phénogramme (Figure 10, page 30). Ce
dendrogramme a été construit avec 45 caractéres morphologiques de 67 spécimens de

Gobioidei et un spécimen de Blannidae (pour servir de groupe externe) par la méthode
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UPGMA. Notons que les points rouges indiquent toujours les différents nceuds (nd)
considérés.
L’évolution des caractéres de deux familles des Gobioidei venant de I’ancétre commun par
rapport au groupe externe constitue des caracteres synapomorphiques qui le rend
monophylétique au niveau du premier nceud. Quatre groupes morphologiquement différentes
sont considerés (Figure 9) :

- Groupe Awaous aeneofuscus sensu stricto (1), deuxi¢me neeud,

- Groupe Glossogobius ankaranensis sensu stricto (2), troisiéme neeud,

- Groupe Glossogobius giuris sensu lato (3), nceud 5 a 10,

- Groupe Glossogobius callidus sensu lato (4), nceud 11 a 18.

Figure 9 : Phénotype de différents groupes considérés
(Photos Randrianiaina, 2011)

Une séparation précoce d’un premier groupe composé des individus de la famille
Gobionellidae est observeée au niveau du deuxiéme nceud. Ces individus sont capturés dans
deux sites éloignés (Ankaramihely-District d’Ambanja et Sandrikamagnina-District
d’lharana). A. aeneofuscus ss est monophylétique et elle présente donc des caracteres qui la
différencient du reste de groupe de gobies étudiés. Le caractere distinctif (par rapport aux
autres especes éetudiées) le plus évident pour cette espece est la position de la bouche en sub-
infere. Ce groupe est un genre frére du genre Glossogobius de la famille des Gobiidae (groupe
2, 3 et 4). Les deux familles considérées sont donc deux familles sceurs. Le genre
Glossogobius est aussi monophylétique au niveau de ce méme nceud mais leurs especes sont

polyphylétiques.
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RDR0617 Glossogobius sp4 Maevarano
RDRO0343 Glossogobius sp4 Manambatramby
RDR0347 Glossogobius sp4 Manambatramby
RDRO0470 Glossogobius sp4 Andranovaky
RDRO0650 Glossogobius sp4 Ampitotorana
DRO0361 Glossogobius sp4 Soanielana
) DRO0449 Glossogobius sp4 Andranomena
11 DR0450 Glossogobius sp4 Andranomena
DR0469 Glossogobius sp4 Andranovaky
DR0588 Glossogobius giuris Andampy
DR0959 Glossogobius giuris Manambery
RDR0740 Glossogobius callidus Tapelatrano
RDRO0590 Glossogobius giuris Andampy
RDR0592 Glossogobius giuris Andampy
RDR0597 Glossogobius sp4 Anjingo
1@ RDR0893 Glossogobius giuris Grotte des crocodile
RDR0716 Glossogobius sp4 Ankingameloka
RDR1020 Glossogobius giuris AtokonaAmbohimalaza
DR0537 Glossogobius sp4 Andranobe
DR0980 Glossogobius giuris Ampanobe
RDR0820 Glossogobius sp3 Ifasy
RDR0697 Glossogobius sp4 Antranofotaka
DR0359 Glossogobius sp4 Soanielana
DR0484 Glossogobius sp4 BemarivoRSofia
DRO0372 Glossogobius sp4 32kmtoAmbo/mamy
DR0486 Glossogobius sp4 BemarivoR Sofia
® RDR0616 Glossogobius sp4 Maevarano
RDR0649 Glossogobius sp4 Ampitotorana j
RDRO0651 Glossogobius sp4 Ampitotorana
RDR0483 Glossogobius spl BemarivoR Sofia
RDR0895 Glossogobius giuris Grotte des crocodileq
DR0899 Glossogobius giuris Grotte des crocodiles
DRO0629 Glossogobius giuris Manambaro
DR0897 Glossogobius giuris Grotte des crocodiles
RDRO0995 Glossogobius giuris BemarivoRSava
RDRO0631 Glossogobius giuris Manambaro
RDR0643 Glossogobius sp4 Maropapango
RDRO0642 Glossogobius giuris Maropapango
DR0909 Glossogobius giuris Mananjeba East Rn5a
RDR0908 Glossogobius giuris Mananjeba East Rn5a
DR0952 Glossogobius giuris Manambato
DR0985 Glossogobius giuris Manara
DR0990 Glossogobius giuris Anjambazamba
3 RDR0570 Glossogobius giuris Marikely
RDR1001 Glossogobius giuris Sambava
RDR0996 Glossogobius giuris BemarivoRSava
—® DRO0598 Glossogobius sp4 Anjingo
DR0630 Glossogobius giuris Manambaro
RDR0713 Glossogobius giuris Ankingameloka
DR0644 Glossogobius giuris Maropapango
DR1006 Glossogobius giuris Lokoho
RDR0698 Glossogobius sp4 Antranofotaka
DRO0696 Glossogobius giuris Antranofotaka
2 DR0714 Glossogobius giuris Ankingameloka
RDR0887 Glossogobius callidus Grotte
DR0652 Glossogobius sp4 Ampitotorana
DR0715 Glossogobius sp4 Ankingameloka
RDRO0741 Glossogobius sp2 Tapelatrano j

RDR0726 Glossogobius sp2 Andranosavony \

i

DR0663 Glossogobius sp4 Maetsamalaza

—e RDR0727 Glossogobius sp2 Andranosavony

[RDR0875 Glossogobius ankaranensis Grotte Andrafiabe
'RDR0876 Glossogobius ankaranensis Grotte Andrafiab

——RDRO0970 Awaous aeneofuscus Sandrikamagnin

I_‘:EDR%?B Awaous aeneofuscus Ankaramihely
DR0679 Awaous aeneofuscus Ankaramihely

RDRO0040 Istiblennius dussumieri (Blanniidae) Antafana

0.1
Echelle de distance

Figure 10 : Dendrogramme morphologique des Gobiidae et des Gobionellidae (UPGMA)
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Un groupe monophylétique de G. ankaranensis ss (2) capturé dans la grotte Andrafiabe du
Parc National Ankarana est séparé du reste du groupe au niveau du troisiéme nceud. Cette
espéce presente aussi des caractéeres synapomorphiques qui le rend monophylétique. L’un de
ces caracteres est attribué a la cécité de la vue qui est aussi un caractére rare chez les especes
de poissons malgaches.

A Tintérieur des deux grands groupes (G. giuris sl et G. callidus sl) sortant de ce méme nceud
(nd3), les espéces représentées au moins par deux individus sont polyphylétiques vis-a-vis des
caracteres morphologiques examinés. Ainsi un éparpillement de toutes les especes est observé
dans ces deux clades.

L’espéce G. giuris ss est repartie dans différents sous-clades, aussi bien dans son propre
groupe considéré que dans le groupe G. callidus sl. Deux sous-clades monophylétiques de
cette espéce sont apergus parmi les sept sous-clades considérés dans le groupe (3) (nd7 et 10).
Iy a aussi un sous-clade monophylétique de cette espéce a I’interieur du groupe G. callidus sl
(nd18). Trois sous-clades paraphylétiques de G giuris, agencé avec ’espéce G. sp4 est
observé a I’intérieur de groupe (3) (nd7, 8 et 10) et un sous-clade paraphylétique avec G. spl
(nd9). Il 'y a aussi deux sous-clades paraphylétiques de G. giuris a I’intérieur du groupe (4)
(nd16 et 17). Le dernier sous-clade considéré dans ce groupe (3) est formé par une espece
paraphylétique de G. sp4 (nd6).

L’espéce G. sp4 est aussi diversifiée, mais plus ou moins uniforme a I’intérieur de ces deux
groupes (3 et 4). Quatre sous-clades monophylétiques (nd13, 14, 15 et 18) et un individu isolé
(nd16) de cette espéce sont observés dans le groupe 4. L’isolement de G. sp2 (nd11) et G. sp3
(nd14) est aussi observé dans ce groupe, ils présentent ainsi chacun des caractéres qui les
différencient avec les sous-clades les plus proches. Mais ces caracteres ne sont pas évidents.
Les deux especes G. callidus (deux spécimens) et G. sp2 (trois spécimens) sont reparties dans
ces deux grands groupes.

En ce qui concerne leur distribution géographique, les différentes espéces dans les deux
derniers groupes considérés (3 et 4) sont reparties de fagon aléatoire. Ainsi, il y a des sous-
clades monophylétiques et paraphylétiques formés par des individus distribués dans des sites
trés éloignés. Le premier cas est observé pour le sous-clade monophylétique de G. giuris au
niveau du nceud7. Ce sous-clade est constitué par des individus capturés dans le District
d’Analalava (riviere Maropapango), District d’Ambanja (riviere Ankingameloka) et District

de Sambava (riviére Lokoho).
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Figure 11 : Différenciation morphologique intra et interspécifique du sous ordre des
Gobioidei (Photos Randrianiaina, 2011)

A. aeneofuscus dans deux sites €loignés : (a) Ankaramihely-Ambanja, (b) Sandrikamagnina-lharana ;
G. ankaranensis sympatrique (c, d) : grotte Andrafiabe-Ankarana ;
G. callidus distribué dans deux sites adjacents : (e) Tapelatrano-Ambilobe, (f) Grotte-Ambilobe;

G. giuris distribué dans deux sites plus ou moins proches : (g) Andampy-Antsohihy, (h) Manambaro-
Analalava

G. sp2 sympatrique (i,)) : Tapelatrano-Ambilobe;

G. sp4 dans deux sites distants : (k) Anjingo - Antsohihy, (I) Antranofotaka-Ambanja;
G. sp3 Ifasy (m);

G. spl Bemarivo-Mampikony (n).

Le cas de sous-clade paraphylétique est observé pour cette méme espece au niveau du nd16.

Et méme les deux individus le plus similaire dans ce sous-clade (combiné dans la premiére
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dichotomisation) ont deux habitats trés isolés. L’espece G. sp4 capturée dans la riviere
Andranobe (District Antsohihy) et celle de G. giuris capturée dans la riviere Ampanobe
(District Sambava).

I1'y a aussi des sous-clades monophylétiques et paraphylétiques évoluant dans des sites trés
proches. Le premier cas est observé pour le sous-clade de I’espece G. sp4 au niveau du
treiziéme nceud. Les trois individus qui forment ce sous-clade ont été capturés dans deux
rivieres dans le District d’Analalava (riviere Maevarano et Ampitotorana). Le cas de sous-
clade paraphylétique est rencontré pour I’espece G. giuris au niveau du nd7. Deux individus
d’espéces différentes évoluent méme en sympatrie dans ce sous-clade. Un individu de G.
giuris capturé dans la riviere Antranofotaka District d’Ambanja et un individu de G. sp4
capturé dans cette méme riviere.

Dans tous ces constats, les individus appartenant a une méme espéce ne se placent pas
toujours ensemble, méme s’ils ont une distribution géographique trés proche. Il y a toujours
une distance morphologique représentée par I’échelle du phénogramme (Figure 10, page 30)
qui sépare deux individus ou méme deux individus combinés dans la premiére
dichotomisation sauf pour ’espéce G. ankaranensis ss. Ce qui montre que méme associé

selon leur similarite, tous les individus ne sont pas tous a fait semblables (Figure 11, page 32).

111.4. ANALYSES STATISTIQUES

I11.4.1. Caracteres distinctifs entre les espéces

L’hypothése principale Hp stipule que les deux espéces comparées n’ont pas de
différence concernant les parametres morphologiques (les deux especes sont les mémes
morphologiquement).

La comparaison entre les huit especes au seuil o = 0,05 (Annexe VIII) ne présente pas
toujours le méme nombre des parametres morphométriques significatifs. Au total, 31
caractéres morphometriques ont été considérés dans cette analyse. Le tableau 7 (page 34)
montre le résumé des variables significatifs pour chaque comparaison réalisés par cette
analyse.

Ainsi, par les différentes mensurations effectuées, il y a des especes qui n’a aucune distinction
par ces parameétres morphométriques. Tous les caractéres morphométriques examinés sont
non significatifs entre A. aeneofuscus et quatre especes (G.ankaranensis, G. callidus, G. spl
et G. sp3), entre G.ankaranensis et trois especes (G. callidus, G. spl et G. sp3), entre G.

callidus et trois especes aussi (G. spl, G. sp2 et G. sp3), entre G. giuris et deux especes (G.
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spl et G. sp3) et entre G. spl et deux espéces (G. sp2 et G. sp3), ainsi qu’entre G. sp2 et G.

sp3. Ces différentes combinaisons des espéeces sont donc impossibles a discerner a I’aide des

paramétres morphométriques examinés.

Tableau 7 : Résume des résultats Mann-Whitney

Parametre significatif, HO rejetée Nombre des
N° Comparaisons (Les espéces comparées se différencient par ces | paramétres
paramétres) significatifs
01 G. ankaranensis | Toutes les variables ne sont pas significatives 0
02 G. callidus Toutes les variables ne sont pas significatives 0
relHPC, relLpostO, relLprePc, relLprePi,
03 G. giuris relLbnD2, relHnPc, relDIO, relLnCaud, relLPC, 10
relLbnA
04 A aeneofuscus G. spl Toutes les variables ne sont pas significatives 0
05 G. sp2 relHC, rgILte, relLm, relDO, relLpostO, relLprePc, 11
' relLprePi, relLbnA, relHnPc, relLbnD2, relHnD1
06 G. sp3 Toutes les variables ne sont pas significatives 0
relLm, relDO, relDIO, relLpostO, relLpreD2,
07 G. sp4 relLprePc, relLprePi, relLpreA, relLbnD2, rel[HnPc, 13
relLbnPi, relLbnA, relHPC
08 G. callidus Toutes les variables ne sont pas significatives 0
rellC, relLte, relDO, relLpostO, relLpreD1,
L relLpreD2, relLprePc, relLprePi, relLpreA,
03 G. giuris reILEnDl, reIHrE)Dl, reILbnpD2, reILbr?Pc, relHnPc, 17
G relLbnPi, relLnCaud, relHPC
10 ankaraﬁensis G. spl Toutes les variables ne sont pas significatives 0
11 G. sp2 relHnD1, relLbnD2 2
12 G. sp3 Toutes les variables ne sont pas significatives 0
relLte, relDO, relLpostO, relLpreD1, relLpreD2,
13 G. sp4 relLprePc, relLprePi, relLpreA, relLbnD1, 14
relLbnD2, relLbnPc, relHnPc, relLbnA, relLnCaud
- rellC, relHte, relLm, relDO, relHnPc, relHnA,
14 G. giuris 7
relLnCaud
15 G. callidus G. spl Toutes les variables ne sont pas significatives 0
16 ' G. sp2 Tous les variables ne sont pas significatifs 0
17 G. sp3 Tous les variables ne sont pas significatifs 0
18 G. sp4 rellC, relLpreD1, relLpreA, relHnPc, relLnCaud 5
19 G. spl Toutes les variables ne sont pas significatives 0
20 G. sp2 relHC, rellte, relHte, relLm, relDO, relLpostO, 7
relHnD1
21 G. giuris G. sp3 Toutes les variables ne sont pas significatives 0
' rellC, relLte, relHte, rellte, relLm, rellm, rellB,
29 G. spa relDO, reILpreDl,_ relLpreD2, relLpreA, relLbnD1, 18
' relHnD1, relLbnPi, relHnA, relLnCaud, relLPC,
relHPC
23 G. sp2 Toutes les variables ne sont pas significatives 0
24 G. spl G. sp3 Toutes les variables ne sont pas significatives 0
25 G. sp4 relLbnPi 1
26 G. sp3 Toutes les variables ne sont pas significatives 0
G. sp2 relHC, rellLte, relDIO, relLpostO, relLpreD2,
27 G. sp4 relLpreA, relLbnA /
28 G. sp3 G. sp4 relLbnPi 1

Il'y a aussi des combinaisons des espéces qui se différencient par moins de dix parametres

morphométriques. Ces caracteres morphométriques sont ainsi des caracteres distinctifs entre
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G. sp4 et quatre especes (G. callidus, G. spl, G. sp2 et G. sp3), entre G. ankaranensis et G.
spl ainsi qu’entre G. giuris et deux especes (G. callidus et G. sp2). L’espece G. sp4 se
distingue de G. spl et G. sp3 par le parametre «base de la nageoire pelvienne». Sa
combinaison avec G. callidus se différencie par cing mensurations (trois sur le corps et deux
sur les nageoires). G. sp4 et G. sp2 sont distinguables par des paramétres mesurés sur la téte.
L’espéce G. ankaranensis et G. sp2 sont discernables par deux parametres morphométriques
sur les nageoires. Et enfin, G. giuris et G. callidus d’une part, sont indentifiables par des
mensurations effectuées sur la téte et le corps; G. giuris et G. sp2 d’autre part sont plutdt sur
la téte.

Les derniéres combinaisons des especes sont distinguées par 10 a 18 parametres
morphométriques. Entre A. aeneofuscus et trois espéces de Glossogobius (G. giuris, G. sp2 et
G. sp4), ainsi qu’entre G. sp4 et deux especes (G. ankaranensis et G. giuris). Ces cinq
combinaisons d’espéces sont donc les plus faciles a discerner a I’aide de la détermination
morphométrique. Ainsi, A. aeneofuscus et G. giuris sont distinguables aussi bien par les
parametres considerés sur la téte et le corps que sur ceux des nageoires. La combinaison de A.
aeneofuscus avec G. sp2 et G. sp4 est aussi discernable par les différentes mensurations
effectuées sur les différentes parties du corps. L’espece G. ankaranensis et G. sp4 ou bien G.
ankaranensis et G. giuris se distinguent par des mensurations effectuées sur le corps et les
nageoires. Tandis que la différence entre G. giuris et G. sp4 se focalise sur les mensurations
de la téte et les nageoires.

L’absence des parameétres significatifs pour les comparaisons de A. aeneofuscus et G.
ankaranensis entre eux et avec les autres especes contredit la distance morphologique
observée avec ces especes dans le phénogramme (Figure 10, page 30). Par contre, la faible
significativité observée dans presque toutes les comparaisons effectuées démontre la
similitude des caracteres entre le genre Glossogobius (G. ankaranensis exclus). Les différents
individus de ce genre se placent ainsi de facon tres hétérogene dans la méme figure.
Paradoxalement, le plus grand nombre de paramétres significatifs est observé dans la
comparaison entre les deux grands groupes retenus dans cette méme figure, groupe G. giuris
sl et groupe G. callidus sl. Ce qui pourrait s’expliquer par la présence de distance
morphologique au niveau des différents sous-clades observes.

Dans cette analyse, 15 comparaisons des especes ne montrent aucun paramétre significatif.
Les hypotheses nulle Hy émis pour ces comparaisons sont donc acceptées. Ainsi, les
différentes espéces confrontées pour ces 15 comparaisons n’ont aucune discrimination vis-a-

vis des paramétres morphométriques examinés. Les autres combinaisons des especes sont plus
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ou moins déterminés mais a différents degrés de résolution. Ainsi, le degré de distinction
entre les especes varie selon les especes a comparer. Dans la deuxieme analyse statistique, si
ces différents paramétres morphométriques sont combinés avec des données méristiques, la

différenciation de différentes especes est-il possible ou non.
111.4.2. Relation entre les caractéres morphologiques examinés

L’extraction des composantes principales donne des résultats conduisant a la
formation de trois facteurs qui expliquent 92,8% des variances (Annexe IX). Tous les
variables morphométriques contribuent fortement a la construction du premier axe de facteur
avec une variance expliquée de 78,3%. Ce facteur est donc nommé facteur «Taille».
L’ensemble de deux autres facteurs expliquent 14,5% de la variance expliquée. Ces deux
facteurs sont genérés par les variables méristiques (comptage au niveau des
nageoires). Nomme «Appendicel» pour le deuxieme facteur formé par les nageoires : anale,
caudale et pectorale et «Appendice2» pour le troisiéme facteur fondé par les deux nageoires
dorsales (Annexe 1X).

L’ACP effectuée sur ces variables morphologiques est représentée par les deux cartes
factorielles ci-apres.

Dans la premiere carte (Figure 12, page 37), seule la séparation de I’espece A. aeneofuscus est
évidente, elle possede une taille moyenne mais leur appendicel est significativement différent
par rapport aux autres espéces. Ce qui est di a ’ajout des paramétres méristiques car par le
précédent analyse (Mann-Whitney), aucune différence n’est observée entre cette espece et
quatre autres especes.

Il 'y a aussi une disjonction partielle de G. ankaranensis, G. sp2, G. sp3 et G. sp4 car des
chevauchements vis-a-vis de deux axes sont évidents. Ces especes forment un groupe
composeé par des individus de petite taille. 11 y a un moindre chevauchement vers le groupe de
grande taille composé par les individus de ’espece A. aeneofuscus, G. giuris et G. spl. Par
contre, un chevauchement trés important de ’espéce G. giuris est observé sur les deux axes,
ce qui montre que cette espéce est composée par des individus trés hétérogenes.

Par rapport au deuxiéme axe formé par 1’Appendicel, un grand nombre d’individus de G.
giuris et G. sp4 ont plus de variation suivant ce facteur mais les espéces A. aeneofuscus, G.
ankaranensis, G.callidus, G. spl G. sp2 et G. sp3 ne présentent pas de grande dispersion du

fait qu’elles sont représentées par quelques individus seulement dans cette étude.
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Figure 12 : Résultats de I’ACP (plan formé par I’axe Taille et Appendicel)

Cette faible distinction sur les deux axes, demontre encore la forte similitude des caractéres
morphologiques entre les individus du genre Glossogobius conduisant ainsi aux
chevauchements observés.

Dans le deuxiéme carte (Figure 13), la variation de I’emplacement des especes selon I’axe
«Taille» ne change pas mais la plupart des individus sont regroupés par le deuxiéme axe
«Appendice2». Il n’y a pas de distinction remarquable sur ce facteur mais 1’isolement de
I’espéce A. aeneofuscus est toujours eévident méme s’il a y quelques chevauchements avec les
autres individus. Plusieurs individus composés de différentes especes sont regroupés par le

troisieme facteur.
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Figure 13 : Résultats de I’ACP (plan formé par I’axe Taille et Appendice2)
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Ce qui montre que les caracteres méristiques contribuant a la construction de ce facteur ne
présentent pas de grande variation sur les différents individus qui composent ces especes.

Une fois encore la distinction de toutes les espéces n’est résolue que pour la famille des
Gobionellidae. Des séparations partielles sont observées pour les especes de la famille des
Gobiidae, mais des chevauchements qui traduits la similitude des caractéres morphologiques
considérés sont rencontrés dans les deux cartes factoriels obtenus par I’analyse ACP.
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Quatrieme partie : DISCUSSION

IV.1. CADRE GENERAL DE L’ETUDE

Le cadre général de cette étude a pour but d’examiner la systématique de quelques

espéces de gobies par le biais des études phylogénétiques et morphologiques. Pour atteindre
cet objectif, une bonne représentativité des résultats est primordiale tant sur la méthode
d’échantillonnage utilisée que les milieux échantillonnés (Paugy & Lévéque, 2006a). Ainsi,
I’étude effectuée uniquement dans la partie septentrionale de Madagascar ne représente que
les informations sur les especes répertoriées dans cette partic de 1’lle. Les résultats obtenus
dans ce mémoire sont donc loin d’étre exhaustifs pour établir la connaissance hypothétique
d’un tel groupe complexe. Mais aussi, les collectes des poissons le long de trois Routes
Nationales sont non représentatifs des différentes zones abritant les espéces cibles dans cette
partie de la Grande lle. Ainsi, I’inventaire piscicole effectué pendant cette étude ne permet pas
d’obtenir les informations relatives aux différentes especes de poissons dans les differents
plans d’eau et des riviéres de cette Région. Les résultats obtenus s’avérent donc incomplets,
mais ils permettent d’améliorer les données sur ce groupe.
En général, la quantité et la qualité des prises dans un échantillonnage de poissons dépendent
de I’état et de la performance des matériels mis en ceuvres (Kiener, 1963a), méme jugeé avoir
plusieurs avantages comme grande efficacité de capture, le matériel utilisé présente une limite
a son efficacité. En effet, le phénomene de péche électrique résulte de plusieurs facteurs liés
aux caractéristiques de source d’énergie utilisée (puissance, intensité,..) et les caractéristiques
de I’environnement échantillonné (conductivité, température, accessibilité, profondeur....)
(Lamarque, 1968). Par exemple, la péche électrique effectuée dans les zones tropicales est
limitée par la température et la faible conductivité des eaux (Lamarque et al., 1975),
I’utilisation de ce matériel est limitée dans un plan d’eau peu profond (un métre au maximum)
ou bien dans des petits plans d’eau avec des rochers. Ainsi, I’utilisation combinée d’autres
matériels faciliterait a avoir des résultats d’échantillonnage représentatif (Paugy & Lévéque,
2006a).

IV.2. MORPHOLOGIE DES ESPECES ETUDIEES

La considération des especes de gobies, comme complexe cryptique (Kiener, 1963a)
est bien montrée dans cette étude. En effet, en analysant le dendrogramme, plusieurs individus

de différentes especes sont regroupés dans un méme clade par leur ressemblance
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morphologique. Ce qui est confirmé par les résultats du test de Mann-Whitney et I’ACP. Bien
que quelques comparaisons dans le test de Mann-Whitney montrent qu’il y a des
combinaisons d’especes discernables par un nombre variable de parametres morphométriques.
Ce deuxiéme fait est confirmé par D’existence de distance morphologique dans le
dendrogramme méme entre deux individus combinés par le premier dichotomisation. Ainsi,
ces deux constatations montrent qu’il y a, vis-a-vis des caracteres morphologiques considérés,
une diversité intraspécifique et une homogénéité interspécifique aussi bien pour les individus
dans un méme site que ceux dans des sites différents dans ce groupe de poissons. Par
conséquent, la détermination des différentes espéces de gobies a I’aide d’une étude
morphologique ne suffit pas a distinguer les différentes espéces qui les composent. Ainsi, le
recours a [’utilisation de la méthode phylogénétique a permis non seulement a la
détermination des relations phylogénétiques entre les differentes especes mais aussi de

déterminer de nouvelles especes non discernables par 1’étude morphologique.

IV.3. SYSTEMATIQUE ET EVOLUTION

L’observation des résultats de cette étude donne des aspects plus ou moins complexes
sur la théorie évolutive et systématique des Gobiidae et Gobionellidae. En combinant les deux
arbres obtenus par les analyses moléculaire (Figure 8, page 25) et morphologique (Figure 10,
page 30), des idées sur cette théorie sont formulées.

Les deux familles étudiées sont sceurs morphologiquement et génétiquement. Les espéces de
la famille des Gobiidae sont génétiquement monophylétiques mais polymorphiques en ce qui
concerne les caractéres morphologiques, sauf I’espéce G. ankaranensis. Par contre, la famille
Gobionellidae est morphologiquement et génetiguement monophyleétique.

Auparavant réunie dans une seule famille (Gobiidae), la séparation de 1’espéce A. aeneofuscus
(famille Gobionellidae) de la famille des Gobiidae par Chakrabarty et al., (2012), basée sur
des études phylogénétiques, pourrait s’expliquer morphologiquement par exemple a la
différenciation de la position de la bouche (Figure 14). Ainsi, les especes dans la famille des

Gobiidae ont une bouche supére, par contre cette espéce a une bouche sub-infere.

AT EETBouche supéere T e Bouche sub-infére

Figure 14 : Différenciation de la position de la bouche du sous ordre des Gobioidei
(Photos Randrianiaina, 2011)
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La différenciation de ce caractere est aussi observée sur les différentes especes remaniées
dans I’ancienne famille des Gobiidae. Ainsi, les genres Sicyopterus et Stenogobius déplacés
dans la famille des Gobionellidae présentent une bouche sub-infere (Sparks & Nelson, 2004 ;
www.fishbase.org), alors que les genres Bathygobius et Acentrogobius maintenus dans la
famille des Gobiidae présentent une bouche supére (Kiener, 1963b ; www.fishbase.org).
Glossogobius giuris monophylétique sur le plan génétique présente une diversité tres
importante sur le plan morphologique, suivant leur répartition geographique et méme des
individus capturés dans un méme site ne présentent pas toujours des caracteres similaires.
Cette situation est confirmée en regardant les deux cartes factorielles, les individus se
dispersent aussi bien sur le plan taille que sur le plan appendice.

Comme toutes les autres espéces du genre Glossogobius, I’espece G. sp2 présente une
distance morphologique tres importante par rapport a 1’espéce G. ankaranensis ss. Cette
situation est méme observee en regardant leur phénotype. Leur emplacement dans I’arbre
phylogénétique suscite donc I’idée de leur évolution, car elles (G. ankaranensis ss et G. sp2)
forment une espéce sceur avec une distance géenétique relativement faible (0.031). Mais aussi,
cette espéce présente une diversité morphologique tres importante méme pour les individus
capturés dans un méme site. L’isolement d’une espéce G. spl de ce groupe (G. ankaranensis
ss et G. sp2) est aussi observeé, soutenu par une distance génétique 0.094 et confirmé par le
dendrogramme morphologique. Méme avec un phénotype semblable avec son groupe frere
(G. sp2), elle n’a aucune connexion morphologique avec ce dernier. Egalement cette espéce a
une distribution écartée de son groupe. Elle a été capturée dans la riviere Bemarivo, District
de Mampikony alors que son groupe frere est inféodé dans les riviéres du District d’Ambanja
et d’Ambilobe. C’est ainsi que sa nomination comme une espece différente est appuyée.

Par contre, I’isolement de G. sp3 Ifasy, bien qu’elle n’a pas aussi de similarité de caractére
dans le phénogramme, n’est pas totalement soutenu parce qu’elle n’a que 0.028 de distance
génétique par rapport a son groupe frére G. callidus ss, et qui se distribue dans deux localités
trés rapprochées. Ces deux espéces ont été capturées dans les rivieres du District d’Ambilobe.
La considération de cette espece comme nouvelle n’est donc appuyée que par la
différenciation de 3% de leur séquence par rapport a I’espece de G. callidus ss.

La considération de 1’espéce G. sp4 comme nouvelle est aussi appuyée par la différenciation
de 4% de leur séquence par rapport a G. callidus ss et leur distance génétique (0.041), ainsi
que le support de séparation de son groupe frére (G. callidus ss et G. sp3).

Chakrabarty et al. (2012) ont cité une espece de Glossogobius cf. callidus dans leur arbre

phylogénétique qui figure comme une espece sceur de G. ankaranensis. L’espéce G. sp2 ou G.
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spl pourrait donc étre synonyme de cette espéce, mais leurs études n’incluent que deux
espéces du genre Glossogobius seulement. Ce qui ne permet pas de Vérifier ce propos. Ainsi,
toutes les especes nouvelles déterminées dans cette étude pourront étre synonymes de cette
espéce. D’apres une analyse phylogénétique effectuée qui n’a pas été évoquée dans cette
étude, G. sp3 et G. cf. callidus s’alignent a 97% avec G. callidus JQ619669.1 du GenBank.
Mais G. sp3 et les autres nouvelles espéces ont une différence de 7% de leur séquence
(s’aligne a 93%) avec G. cf. callidus. Ainsi, les nouvelles espéces déterminées dans cette
étude ne pourraient jamais étre synonyme de cette espéce.

Ces idées montrent donc que I’issue de la systématique morphologique se différencie de celle
de la systématique phylogénétique. Ces deux méthodes utilisées pour la systématique des
gobies étudiés sont complémentaires. L’utilisation de la systématique phylogénétique a
permis de voir les relations phylogénétiques entre les especes de ce groupe, ainsi que de
dégager quatre nouvelles especes. Par contre, la systématique morphologique a permis de voir
la complexité morphologique des espéces dans ce groupe et leur différenciation
morphologique suivant la distribution géographique.

Dans cette étude, la notion de convergence évolutive est observée. Selon Lévéque & Agnes
(2006), cette situation apparait lorsque deux lignés de différentes espéces partagent une
caractéristique similaire. Ces convergences sont liées a la présence des contraintes similaires
exercées par deux especes occupant deux écosystémes comparables. En effet, en regardant le
dendrogramme morphologie (Figure 10, page 30), plusieurs individus de différentes especes
sont regroupés dans un méme clade par leur ressemblance morphologique, alors qu’ils
occupent deux écosystemes différents plus ou moins lointains. Ce cas est observé entre G.
callidus Tapelatrano (subdivision éco-systémique de Sambirano) et G. giuris Andampy
(subdivision éco-systémique de 1’Ouest) ou bien entre G. sp4 Andranobe (subdivision éco-
systémique de 1’Ouest) et G. giuris Ampanobe (subdivision éco-systemique de Sambirano).
Ce qui conduit a la notion des «especes jumelles» qui résulterait d’une spéciation récente. Ce
sont des espéces trés similaires morphologiquement mais qui ont acquis un isolement
reproductif (Paugy & Lévéque, 2006b).

Une convergence évolutive est aussi remarquée au niveau de 1’ordre des Gobiiformes a
Madagascar. Ainsi, la cécité des vues de G. ankaranensis dans la famille des Gobiidae,
inféodée dans les grottes du Parc National d’ Ankarana (Nord de Madagascar) (Banister, 1994)
est un caractere autapomorphique qu’elle partage avec le genre Typhleotris anciennement
dans la famille des Eleotridae, distribué dans diverses grottes du Sud-Ouest de Madagascar

(comme dans la grotte du Parc National de Tsimanapetsotsa) (Kiener, 1963a). L absence des
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yeux est un caractére derivé de I’ancétre des Gobiiformes qui ont slrement des yeux
fonctionnels (Chakrabarty et al. 2012). Ces deux taxa évoluent donc dans deux écosystéemes
comparables présentant ce méme caractére.

Paugy & Lévéque (2006b) évoquent que la distance génétique et les différenciations
morphologiques sont deux phénoménes indépendants. En effet, la différenciation
morphologique ne refléte pas forcement 1’histoire évolutive observée entre les espéces. Ainsi
la distance génétique et la ressemblance morphologique observée dans cette étude confirment
ce concept. Par exemple, une distance génétique notable est observée chez G.giuris
Ampanobe (District de Sambava) et G. sp4 Andranobe (District d’ Antsohihy) (dg =0.155) qui
les divise dans deux dichotomisations trés loin dans le cladogramme. Alors que ces deux
especes se placent dans 1’une de la premiere combinaison sur le phénogramme ainsi plus
similaire sur le plan morphologique. Par contre, il n’y a aucune distance génétique entre G.
sp4 Maevarano (District d’Analalava) et G. sp4 Antranofotaka (District d’Ambanja) (dg =
0.000), alors que ces deux individus de la méme espéce se placent trés loin dans le
phénogramme, ils présentent donc une grande différenciation morphologique.

La notion des clines géographiques, définis comme «un gradient géographique dans un
caractére mesurable ou le gradient dans le géne, le génotype ou la fréquence phénotypique»
(Endler, 1977) est aussi remarquée. La variabilité observée dans les différents caracteres
morphologiques chez une espece dans le dendrogramme peut donc étre considérée comme
cline géographique régionale. Exemple dans I’espéce G. sp4 qui se repartit dans les différents
clades morphologiques sur le phénogramme.

Dans cette étude, ’observation de différentes distributions géographiques des especes peut
conduire a énoncer deux systemes de spéciation : la spéciation allopatrique et la spéciation
sympatrique. En effet, la premiére notion est la plus courante (Lévéque & Agnes, 2006). Par
quoi, une population d’'une méme espece ancestrale avec une distribution continue devient
isolée géographiquement au cours du temps. Par ’absence des échanges des génes, chaque
population évolue indépendamment et donne naissance a deux espéces différentes. Ce cas est
observé par exemple entre I’espéce G. ankaranensis et G. sp2. La deuxieéme notion est un peu
plus complexe. Selon Mayr (1988) «la coexistence de deux formes n’est pas possible sans
isolement reproductif. Or cet isolement ne peut apparaitre, a moins que le deux formes ne
coexistent de facon stable». Ainsi la spéciation sympatrique intervient dans une population
occupant un méme habitat sous I’effet de la sélection naturelle (Lévéque & Agnés, 2006).
Cette sélection conduit & I’apparition de deux formes qui au cours du temps peuvent donner

naissance a deux espéces distinctes. Cette situation peut exister dans le cas des individus de
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deux espéces sympatriques dans cette étude, par exemple entre G. giuris et G. sp4 capturées
dans un méme site (Ankingameloka-Ambanja et Maropapango-Analalava).

IV.4. SYSTEMATIQUE ET DISTRIBUTION

La répartition géographique des espéces de gobies n’est pas uniforme sur 1’ensemble
des sites d’étude et présente certaines zones plus riches. Un schéma de distribution des
especes capturées dans la partie septentrionale de I’Ile pour cette étude peut étre représenté
comme sulit :

- Zone Ouest : écosysteme de 1’Ouest (partie Sud de cette zone), G. sp4 a été le plus
souvent rencontrée avec quelques exceptions; trois sites sur les 19 inventoriés (riviere
Marikely et Andampy ainsi que dans le District d’Antsohihy et la riviere de Manambaro dans
le District d’Analalava) dans cette zone sont représentés par G. giuris ainsi que la présence
d’un site ou G. sp4 et G. giuris sont en sympatrie (riviere Maropapango District d’Analalava)
et d’une autre avec G. spl (riviere Bemarivo District Mampikony). Au total, sur les 19 sites
inventoriés, 16 sites ont été symbolisés par I’espéce G. sp4

- Zone Sambirano : écosysteme de Sambirano, c’est une zone a grande diversité
spécifique parce que parmi les huit espéces rencontrées, six espéces composées de 14
individus sont inventoriées dans les six sites visités de cette région. Trois sites présentent des
espeéces sympatriques. L’espéce G. giuris et G. sp4 capturés dans les rivieres Antranofotaka et
Ankingameloka (District d’Ambanja) ainsi que ’espéce G. callidus et G. sp2 dans la riviere
Tapelatrano (District d’Ambilobe).

- Dans la parie Nord de la zone Sambirano, qui fait partie de I’écosystéme de 1’Ouest,
trois espéces (G.ankaranensis, G. giuris et G callidus) ont été inventoriées dans les quatre
sites visités. Les trois sites sont formés par des grottes dans le Parc National d’Ankarana
District d’Ambilobe. Ces trois grottes ont été symbolisés chacun par ces trois espéces. Le
quatriéme site (riviere Mananjeba Est) dans le District d’Ambilobe a été représenté par
I’espéce G. giuris.

- Enfin, la partie Est (écosysteme de I’Est) est formée par deux Districts qui sont Iharana
et Sambava. Sur les dix sites inventoriés, un seul site a été représenté par I’espece Awaous
aeneofuscus capturée dans la riviere Sandrikamagnina District d’Tharana. Les autres sites
englobent le reste des individus de I’espéce G. giuris dans cette etude.

En résumé, G giuris constitue le taxon le plus diversifié car elle est représentée dans toutes les

zones Visités, mais présente une spécificité dans la cote Est. G. sp4 est confinée dans la partie
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Ouest de la région d’étude. Les autres espéces se concentrent a la basse altitude (plus prés de
la coOte) de la zone Sambirano.

D’aprées une liste de poissons établie par 1’équipe LPBA (non publié) et des espéces citées
dans d’autres publications (IUCN, 2001 ; Bleeker, 1867 ; Kiener, 1963a; Kiener, 1963b ;
Sparks & Nelson, 2004), la région septentrionale de Madagascar est trés riche en matiére de
diversité ichtyologique. La famille des Gobionellidae (Chakrabarty et al., 2012) est
représentée par trois genres : Awaous, Sicyopterus et Stenogobius. Tandis que la famille des
Gobiidae est représentée par quatre genres : Acentrogobius, Bathygobius, Glossogobius et
Gobius. La détermination préliminaire des individus capturés a I’aide de leurs caracteres
morphologiques montre qu’ils appartiennent a deux genres seulement. Ce fait est confirmé par
I’étude phylogénétique. Par la suite, le résultat de cette étude a donné quatre nouvelles
espéces pour le moment non spécifiées. Les deux nouvelles especes (G. spl et G. sp2) sont
génétiqguement plus proches de G. ankaranensis et les deux autres (G. sp3 et G. sp4) plus
proches de G. callidus. Les deux familles étudiées sont donc représentées chacune par un seul
genre (Glossogobius pour la famille des Gobiidae et Awaous pour celle des Gobionellidae).
Ainsi, les cing genres cités ci-dessus (Acentrogobius, Awaous, Bathygobius, Glossogobius,
Gobius Sicyopterus, Stenogobius) pour ces deux familles, répertoriés dans la partie
septentrionale de Madagascar, ne sont pas inventoriés dans cette étude quelque soit la
nomination des quatre nouvelles espéces. Les deux genres (Awaous et Glossogobius) de ces
deux familles étudiées sont aussi composes de diverses especes :

- Le genre Awaous est représenté par trois individus qui s’alignent a 99% et 98% avec
A. aeneofuscus (HQ945921.1 et HQ945950.1) du GenBank. Ces individus ont une distance
génétique de 0.022 maximale avec ces deux especes. Ce qui permet de dire que les trois
individus appartiennent a une seule espéce méme s’il s’avére que Awaous macrorhynchus,
une autre espéce de la famille des Gobionellidae, pourrait exister dans la région d’étude. Cette
derniére est répandue dans la zone Sambirano (Bleeker, 1867).

- Le genre Glossogobius renferme quatre espéces a Madagascar : G. ankaranensis, G.
biocellatus, G. callidus et G. giuris. Trois espéces ont été répertoriées dans la région d’étude
mais G. biocellatus a été retrouvée dans la partie Centre-Est de Madagascar surtout dans la
riviere Rianila (Kiener, 1963b). Cette espece est morphologiquement plus proche de G. giuris
selon Kiener (1963b), mais elle s’en distingue par la présence d’une paupiére de couleur
foncée qui recouvre I’ceil jusqu’a la papille et par la coloration beaucoup plus foncée de son
corps. Ainsi, les deux nouvelles espéces sceurs de G. ankaranenisis (G. spl et G. sp2)

morphologiquement proches de G. giuris mais qui ne présentent pas ces deux caractéres
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distinctifs de G. biocellatus peuvent étre considérées comme deux nouvelles especes
différentes de celle-ci. Cette conclusion est soutenue par la distance génétique qui existe entre
elles (G. spl et G. sp2) et avec I’espece de G. giuris.

La vie cavernicole peut entrainer la régression ou la disparition des yeux (Lévéque, 2006).
Trois grottes dans le Parc National d’ Ankarana (trois Sites tres proches) ont éte visitées durant
la descente sur le terrain. Un site seulement a montré des individus aveugles appartenant a
I’espéce G. ankaranensis. Cette espéce a les mémes caractéristiques morphologiques que
I’holotype décrite par Banister (1994). Cing individus appartenant a ’espéce G. callidus et G.
giuris ont été rencontrés dans les deux autres grottes. Ces individus ne présentent aucune
similarité morphologique avec G. ankaranensis et ils en sont méme génétiquement lointains.
Par contre, ’espéce G. sp2 est génétiquement plus proche de G. ankaranensis. Cependant,
elle n’a pas été capturée dans une grotte mais dans des rivieres plus au Sud de ce Parc
National (Tapelatrano-Ambilobe et Andranosavony-Ambanja). Ces constats contredits I’idée
de Banister (1994) disant que G. giuris est trés similaire a G. ankaranensis par des nombreux

caracteres morphologiques.
IV.5. STATUT IUCN ET CONSERVATION

Vu son importance, les gobies malgaches ont besoin d’un plan de conservation
aquatique adequate car ’ensemble des espéces qui les composent ne sont pas encore inscrites
dans la liste rouge de I’'IUCN ou bien en donnée insuffisante (DD : Data deficient). En effet,
dans une planification de la conservation, plusieurs instruments se basent sur la liste rouge de
I’IUCN (www.iucnredlist.org). Mais 1’¢établissement d’une quelconque espece dans cette liste
demande des informations comme les menaces qui pesent sur les especes, sur leurs exigences
écologiques, leurs distributions géographiques. Bien que seules quelques informations sur les
distributions géographiques des gobies soient révélées par cette étude, une proposition de
statut des différentes espéces dans cette étude est donnée ci-dessus. (Cette proposition est
basée seulement par leurs distributions géographiques évoquées dans cette étude).

- Awaous aeneofuscus : cette espéce n’est figurée que par trois individus capturés dans
deux sites isolés (Ambanja et Iharana) seulement. Elle exprime 4% de I’effort de
capture. Par conséquent cette espece a une distribution limitée ainsi qu’une faible
abondance relative. Elle pourrait donc statuée comme une espece menacée.

- Glossogobius ankaranensis : gravement menacée (Camp, 2001)
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Glossogobius callidus : cette espéce n’est présentée que par deux individus capturés
dans une zone trés limitée (zone Sambirano). Elle pourrait donc statuée comme
gravement menacée.

Glossogobius giuris : elle a été capturée dans tous les Districts inventoriés dans cette
étude et elle exprime 42% de I’effort de capture. Elle pourrait étre considérée comme
une espéce a préoccupation mineure.

Glossogobius spl, Glossogobius sp2 et Glossogobius sp3 : ces trois especes ne
renferment que 7% de la totalité des individus capturés, elles ont été capturées dans
des sites tres limités pour 1’espece G. sp2 et voir méme dans un seul site pour les deux
autres especes (Bemarivo-Mampikony et Ifasy-Ambilobe). Ce sont donc des nouvelles
espéces qui pourraient étre déja gravement menacées.

L’espéce G. sp4 qui est inféodée dans la cote Ouest de la zone d’étude, représente
42% des individus capturés pour cette eétude. Ainsi, elle pourrait donc étre statuée

comme espéce a préoccupation mineure.
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CONCLUSION ET RECOMMANDATIONS

La proposition d’un plan rationnel de protection et de conservation durable n’est
possible que si les informations concernant les organismes a protéger sont suffisamment
satisfaisantes pour couvrir tous les aspects d’une véritable conservation. Dans cette optique,
une étude axée sur la systématique de la famille des Gobiidae et Gobionellidae est entreprise.
Deux méthodes systématiques qui aboutissent a des conclusions différentes mais
complémentaires ont éte utilisées. Ainsi, cette étude a permis de mettre a jour la connaissance
sur des divers aspects.

Premierement, cette étude confirme que les gobies sont formés par des espéces cryptiques. En
effet, la discrimination des différentes espéces n’est pas résolue a 1’aide d’une étude
morphologique seulement. La distinction de deux familles ainsi que la diversification de
I’espéce G. ankaranensis dans le genre Glossogobius sont évidentes. Il y a des parametres
morphométriques qui différencient deux comparaisons mais varient selon la combinaison des
especes. L’ACP a donné quelques séparations mais seulement partielles car des
chevauchements ont été observés vis-a-vis des axes factoriels obtenus. Ainsi, sur la base
d’une étude morphologique, les 67 individus capturés dans cette étude renferment seulement
quatre morpho-espéces.

Deuxiemement, le recours a 1’étude phylogénétique a montré qu’une différence de 3% ou
plus, dans I’appariement des séquences d’ADN CO1 de deux individus, peut les diviser en
deux especes différentes. Ce qui est confirmé par le cladogramme construit a partir des
résultats obtenus. La phylogénie a permis ainsi de dégager quatre nouvelles especes pour la
Science. Ces especes ont une distance génétique proche des especes préalablement définies.
Troisiemement, la résolution par le cladogramme et le phénogramme ainsi que les résultats
statistiques ne donnent pas une discrimination nette entre les différents clades de distribution
dans la zone d’étude. En effet, la distribution des espéces dans la région d’étude est aléatoire.
Seule la c6te Est est plus ou moins uniforme symbolisée par I’espéce G. giuris.
Quatriemement, les caracteres archaigues des gobies a permis de soulever quelques notions
évolutives aussi bien pour les gobies eux-mémes et pour d’autre groupe d’animaux. Ainsi, les
espéces de ce groupe présentent une convergence évolutive résultant d’une spéciation récente.
Cette convergence évolutive est aussi observée dans 1’ordre de Gobiiformes malgaches.
L’¢évolution de ces espéces peut étre attribuée a une spéciation allopathrique ou spéciation

sympatrique. La notion de cline géographique est aussi révélée dans ces especes. Cette notion
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est soutenue par le fait que la distance génétique et la diversité morphologique sont deux

phénoménes indépendants.

Et enfin, les nouvelles séquences d’ADN CO1 obtenues et les résultats globaux dans cette

étude vont contribuer & la lacune des données concernant ce groupe de poissons. Par

conséquence, cette étude est donc considérée comme une rénovée dans 1’étude systématique

de I’ensemble du patrimoine aquatique malgache. Malgré son importance, quelques

problémes ont été rencontrés pendant son accomplissement. Ainsi des recommandations sont

donc a soumettre pour les études a venir :

Une révision systématique compléte des Gobiiformes (toutes les especes et dans les
autres régions de Madagascar) est préconisée car elle présente surement des aspects
plus complexes que ce qui a été constaté dans cette étude sur leur diversité spécifique
ainsi que leur biogeographie,

Pour une révision systématique, la représentativité des échantillonnages est
primordiale, ainsi I’utilisation des matériels d’échantillonnage (péche électrique, péche
aux filets, a la ligne, ...) combinés est conseillée pour capturer le maximum des
spécimens,

Malgré que la disponibilité des données dans GenBank pour les séquences d’ADN
COL1 soit satisfaisante, quelques problémes ont été rencontres sur la comparaison des
individus capturés avec ceux qui sont deja existés. Quelques spécimens dans ce Bank
ne sont ainsi représentés que par des séquences autres que ’ADN CO1. Pour établir
une véritable relation phylogénétique de différentes espéces, I'utilisation des autres
séquences d’ADN est donc recommandée,

La discrimination morphologigque n’est pas possible pour les différentes especes dans
la famille des Gobiidae, I’utilisation de plus de caractéres morphologiques ainsi que

des caractéres anatomiques sont donc suggeérés afin de résoudre ce probléme.
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ANNEXE | : LISTE DES SPECIMENS D’ETUDE ET LIEUX DE COLLECTE

N° du spécimen | N° de collection Nom d’espéce Lieu de collecte du spécimen
RDR0343 UADBA-P 80287 Glossogobius sp4 Riviére Manambatramby
RDR0347 UADBA-P 80291 Glossogobius sp4 Riviére Manambatramby
RDR0359 UADBA-P 80303 Glossogobius sp4 Riviére Soanielana

RDR0361 UADBA-P 80305 Glossogobius sp4 Riviére Soanielana

RDRO0372 UADBA-P 80316 Glossogobius sp4 32kmtoAmbondromamy
RDR0449 UADBA-P 80393 Glossogobius sp4 Riviére Andranomena

RDR0450 UADBA-P 80394 Glossogobius sp4 Riviére Andranomena

RDR0469 UADBA-P 80413 Glossogobius sp4 Riviére Andranovaky

RDR0470 UADBA-P 80414 Glossogobius sp4 Riviére Andranovaky

RDR0483 UADBA-P 80427 Glossogobius spl Riviére Bemarivo (Région Sofia)
RDR0484 UADBA-P 80428 Glossogobius sp4 Riviére Bemarivo (Région Sofia)
RDR0486 UADBA-P 80430 Glossogobius sp4 Riviére Bemarivo (Région Sofia)
RDR0537 UADBA-P 80481 Glossogobius sp4 Riviére Andranobe

RDRO0570 UADBA-P 80514 Glossogobius giuris Riviére Marikely

RDR0588 UADBA-P 80532 Glossogobius giuris Riviére Andampy

RDR0590 UADBA-P 80534 Glossogobius giuris Riviére Andampy

RDR0592 UADBA-P 80536 Glossogobius giuris Riviére Andampy

RDR0597 UADBA-P 80541 Glossogobius sp4 Riviére Anjingo

RDR0598 UADBA-P 80542 Glossogobius sp4 Riviére Anjingo

RDR0616 UADBA-P 80560 Glossogobius sp4 Riviére Maevarano

RDR0617 UADBA-P 80561 Glossogobius sp4 Riviére Maevarano

RDR0629 UADBA-P 80573 Glossogobius giuris Riviére

RDR0630 UADBA-P 80574 Glossogobius giuris Riviére Manambaro

RDR0631 UADBA-P 80575 Glossogobius giuris Riviére Manambaro

RDR0642 UADBA-P 80586 Glossogobius giuris Riviére Maropapango

RDR0643 UADBA-P 80587 Glossogobius sp4 Riviére Maropapango

RDR0644 UADBA-P 80588 Glossogobius giuris Riviére Maropapango

RDR0649 UADBA-P 80593 Glossogobius sp4 Riviére Ampitotorana

RDR0650 UADBA-P 80594 Glossogobius sp4 Riviére Ampitotorana

RDR0651 UADBA-P 80595 Glossogobius sp4 Riviére Ampitotorana

RDR0652 UADBA-P 80596 Glossogobius sp4 Riviére Ampitotorana

RDR0663 UADBA-P 80607 Glossogobius sp4 Riviére Maetsamalaza

RDR0678 UADBA-P 80622 Awaous aeneofuscus Riviére Ankaramihely

RDR0679 UADBA-P 80623 Awaous aeneofuscus Riviére Ankaramihely

RDR0696 UADBA-P 80640 Glossogobius giuris Riviére Antranofotaka

RDR0697 UADBA-P 80641 Glossogobius sp4 Riviére Antranofotaka

RDR0698 UADBA-P 80642 Glossogobius sp4 Riviére Antranofotaka

RDR0713 UADBA-P 80657 Glossogobius giuris Riviére Ankingameloka
RDR0714 UADBA-P 80658 Glossogobius giuris Riviére Ankingameloka
RDR0715 UADBA-P 80659 Glossogobius sp4 Riviére Ankingameloka
RDR0716 UADBA-P 80660 Glossogobius sp4 Riviére Ankingameloka
RDR0726 UADBA-P 80670 Glossogobius sp2 Riviére Andranosavony
RDR0727 UADBA-P 80671 Glossogobius sp2 Riviére Andranosavony
RDR0740 UADBA-P 80684 Glossogobius callidus Riviére Tapelatrano

RDR0741 UADBA-P 80685 Glossogobius sp2 Riviére Tapelatrano

RDR0820 UADBA-P 80764 Glossogobius sp3 Riviére Ifasy

RDR0875 UADBA-P 80819 Glossogobius ankaranensise | Eaux souterraines (Grotte Andrafiabe)
RDR0876 UADBA-P 80820 Glossogobius ankaranensise | Eaux souterraines (Grotte Andrafiabe)
RDR0887 UADBA-P 80825 Glossogobius callidus Eaux souterraines (Grotte)
RDR0893 UADBA-P 80831 Glossogobius giuris Eaux souterraines (Grotte)
RDR0895 UADBA-P 80833 Glossogobius giuris Eaux souterraines (Grotte des Crocodiles)
RDR0897 UADBA-P 80835 Glossogobius giuris Eaux souterraines (Grotte des Crocodiles)
RDR0899 UADBA-P 80837 Glossogobius giuris Eaux souterraines (Grotte des Crocodiles)
RDR0908 UADBA-P 80846 Glossogobius giuris Riviére Mananjeba Est RN5a
RDR0909 UADBA-P 80847 Glossogobius giuris Riviére Mananjeba Est RN5a
RDR0952 UADBA-P 80890 Glossogobius giuris Riviére Manambato

RDR0959 UADBA-P 80897 Glossogobius giuris Riviére Manambery

RDR0970 UADBA-P 80908 Awaous aeneofuscus Riviére Sandrikamagnina
RDR0980 UADBA-P 80918 Glossogobius giuris Riviere Ampanobe

RDR0985 UADBA-P 80923 Glossogobius giuris Riviére Manara

RDR0990 UADBA-P 80928 Glossogobius giuris Riviére Anjambazamba
RDR0995 UADBA-P 80933 Glossogobius giuris Riviére Bemarivo (Région Sava)
RDR0996 UADBA-P 80934 Glossogobius giuris Riviére Bemarivo (Région Sava)
RDR1001 UADBA-P 80939 Glossogobius giuris Riviére Sambava

RDR1006 UADBA-P 80944 Glossogobius giuris Riviére Lokoho

RDR1020 UADBA-P 80958 Glossogobius giuris Riviére Atokona Ambohimalaza




ANNEXE Il : FICHE DE DONNEES

Numéro de terrain Date
Collecteur Espéce Malagasy
Sexe
Coordonné Localité
Observations: »  forme du nageoire Morphométrique (mm)
»  Forme du corps: caudale:
o anguilliforme o  homocerque LT
o trésallongé o  heterocerque LS
o allongé O rond HC
o court ou moyen O tronqué Lo
o  trésélevé O concave Lt
O  échancrée uT:
O  trilobée
O arrondie Lt
O effilée Lm
O  fourchue
O absent Im
Ib
LB
Observations sur la téte DO
> Bouche: > Bosse sur la téte: LIO
O terminale O absente
O  sub-inferieur O  trés développée LpostO
O  inferieur O  développée LpreD1 LpreD2
»  Limite de la machoire
o avant l'eeil LpreA
o  sous l'oe@l (prem'iétre moitié) LprePc
o sous l'eil (au milieu)
o sous l'eeil (second moitié) LprePi
o derriére l'eil
»  Section tranversale LbnD1 HnD1
e comprimé latéralement LbnD2 HnD2
. plus ou mplns arrondi LbnPc HnPc
. comprimé dorsaux-ventralement
. aplati LbnPi HnPI
»  Position des yeux
e Latérale LbnA HnA
e  dorsaux-latérale LnCaud
. dorsale
D : bnD1-bnD2
CPL
CPD
Observations sur les nageoires Meristique
»  Disposition nageoires ventrales
e soudée a la base Dorsale 1
e  séparée
»  Insertion nageoire dorsale2 par rapport aux nageoires Anale Dorsale 2
. Avant
° Mer'r\]e niveau Pectorale
. Arriére
»  Insertion nageoire dorsalel par rapport aux nageoires pectorales .
R Avant Pelvienne
. Méme niveau
e Arriére Anale
»  Insertion nageoire pelviennes par rapport aux nageoires pectorales
. Avant
. Méme niveau
e Arriere Caudale

»  Insertion nageoire pectorale par rapport a I'opercule
au dessous de la limite de I'opercule

bien séparée

Couleur

Remarque




ANNEXE 111 : MATERIELS UTILISES

Anode

Cathode

Manche isolant (Anode de péche)

Batterie

Dispositif de péche Electro-fisher

-
/

Epuisette

Calipers ou
Pied a
coulisse

Photos Andrihery, 2015



ANNEXE IV : ETATS DES CARACTERES CONSIDERES

Caractéres 0 1 2 3 4 5
1 | Profil élancé trapu

couleur pigmenté non pigmenté

N Aoy (9o court ou moyen (3- e tres allongé (7- anguilliforme
3 | Forme du corps trés éleveé (<2) élevé (2-3) 2 allongé (4-6) 10) (12-18)
4 | Section transversale comprimé latéralement plus ou moins arrondi comprimé dorso- aplati
ventralement
5 | Bosse sur la téte absent peu développée développée
6 | Opercule non écaillé écaillé
7 | Dimorphisme sexuelle iln'y a pas ilya
8 | Position de la bouche inférieure sub-inférieure terminale supérieure
9 | Terminaison des méachoires becs superieur et inferieur bec inferieur avancé bec superieur
en méme niveau avancé

10 longueur de la téte (par rapport longueur <30% >30%

standard)
11 | longueur de la bouche (rapport LB/IB%) courte (< 1%) longue (>1%)

- . T T
12 | Limite de la méachoire avant 1'ceil sous l'eil '(]')lremlere sous l fml (au sous | m.l . derriére 1'ceil
moitié) milieu) (second moitié)

13 | @il présente absente
14 | Position des yeux latérale dorso-laterale dorsale
15 diameétre des yeux par rapporta la <20% >20%

longueur de la téte
16 | longueur inter orbitaire <3% >3%
17 longueur du museau par rapport a la <30% >30%

longueur de la tete
18 largeur du corps par rapport a la <15% >15%

longueur standard
19 PreD1 longueur preD1 (par rapport <35% >3506

longueur standard)
20 | PreD2 (par rapport longueur standard) <55% >55%
21 | PrePi(par rapport longueur standard) <30% >30%
22 | PreA(par rapport longueur standard) <55% >55%
23 | LPC%(par rapport longueur standard) courte (<20%) longue (> 20%)
24 | HPC%(par rapport longueur standard) basse (<10%) haute (>10%0)
25 | LbnD1%(par rapport longueur standard) <10% >10%




26 | LbnD2%(par rapport longueur standard) <20% >20%

27 | LbnA%(par rapport longueur standard) <15% >15%

28 Is_tggjzrd;f)(par rapport longueur <25% 52506

29 sDt;r?cri]al?rld-)anZ%(par rapport longueur <10% >10%

30 | HND1%(par rapport longueur standard) <15% >15%

31 | HnND2%(par rapport longueur standard) <15% >15%

32 | HnPc%(par rapport longueur standard) <20% >20%

33 | HnA%(par rapport longueur standard) <15% >15%

34 | Nombre des nageoires dorsales un deux, bien séparées deux, rapprochées
35 | Epines des nageoires dorsales toutes dures toutes molles molles et dures
36 | Nombre épines de la nageoire dorsale 1 <5 >5

37 | Nombre épines de la nageoire dorsale 2 <11 >11

38 | Nombre épines de la nageoire anale <9 >9

39 | Forme nageoire caudale échancrée tronquée hétérocerque arrondie effilée trilobée concave | fourchue
40 | Disposition nageoires ventrales séparée soudée a la base

41 ;r;s)(e;ggzo??gseﬂrzzlgorsale2 par rapport avant méme niveau arriere

42 ;ﬂf;ﬂggo?ffseg;etffaﬁ?el par rapport avant méme niveau arriére

43 ;ﬂiegg:o??gseglﬁ(?gg:nnes par rapport avant méme niveau arriére

44 Illr;s;errtlc?ﬂenagemre pectorale par rapport a bien séparée y ;l:igzseszl)}ésp gre-cll?le

45 | Ligne latérale non apercue présente, tres

évidente




ANNEXE V : DONNEES GENBANK

Code GenBank

Séquences partiel CO1

HQ945921.1/ Awaous aeneofuscus voucher ADC10_
240.9 #4 cytochrome oxidase subunit 1 (CO1) gene,
partial cds; mitochondrial
South Africa

CCTGTATCTAGTTTTCGGTGCCTGAGCTGGGATAGTAGGCACAGCCCTGAGCCTTCTGATCCGAGCTGAGCTTAGCCAACCCGGGGCTC
TTTTAGGAGACGACCAAATTTATAATGTCATCGTAACAGCACATGCATTTGTAATAATTTTCTTTATAGTAATACCAATCATGATTGGTG
GCTTTGGAAACTGACTAATCCCCCTAATGATTGGTGCCCCTGACATGGCCTTCCCTCGAATAAATAACATGAGCTTTTGACTTCTCCCCC
CTTCATTCCTGCTTCTGCTAGCATCATCAGGTGTTGAAGCTGGGGCCGGGACTGGCTGAACTGTCTACCCCCCACTAGCAGGTAATCTT
GCCCATGCTGGGGCTTCCGTAGACCTAACAATTTTCTCACTCCACCTGGCAGGGGTCTCGTCAATTTTAGGTGCAATTAACTTCATTACA
ACCATCCTAAACATGAAACCTCCCGCAATTTCACAATACCAAACACCGCTATTCGTCTGAGCAGTCCTTATTACCGCAGTCCTACTACT
TCTATCCCTACCAGTACTTGCTGCTGGCATTACAATGCTACTGACAGACCGAAACCTCAACACAACCTTCTTTGACCCATCAGGCGGAG
GAGACCCGATCCTTTACCAACACCTA

Article . HQ945950.1| Awaous aeneofuscus voucher
ADC10_240.9 #2 cytochrome oxidase subunit 1 (CO1)

gene, partial cds; mitochondrial

South Africa

CCTGTATCTAGTTTTCGGTGCCTGAGCTGGGATAGTAGGCACAGCCCTGAGCCTTCTGATCCGAGCTGAGCTTAGCCAACCCGGGGCTC
TTTTAGGAGACGACCAAATTTATAATGTCATCGTAACAGCACATGCATTTGTAATAATTTTCTTTATAGTAATACCAATCATGATTGGTG
GCTTTGGAAACTGACTAATCCCCCTAATGATTGGTGCCCCTGACATGGCCTTCCCTCGAATAAATAACATGAGCTTTTGACTTCTCCCCC
CTTCATTCCTGCTTCTGCTAGCATCATCAGGTGTTGAAGCTGGGGCCGGGACTGGCTGAACTGTCTACCCCCCGCTAGCAGGTAATCTT
GCCCATGCTGGGGCTTCCGTAGACCTAACAATTTTCTCACTCCACCTGGCAGGGGTCTCGTCAATTTTAGGTGCAATTAACTTCATTACA
ACTATCCTAAACATGAAACCTCCCGCAATTTCACAATACCAAACACCGCTATTCGTCTGAGCAGTCCTTATTACCGCAGTCCTACTACTT
CTATCCCTACCAGTACTTGCTGCTGGCATTACAATGCTACTGACAGACCGAAACCTCAACACAACCTTCTTTGACCCATCAGGCGGAGG
AGACCCGATCCTTTACCAACACCTA

JQ619668.1| Glossogobius ankaranensis cytochrome ¢
oxidase subnit | (CO1) gene, partial cds; mitochondrial

Madagascar

CGATGATTTTTCTCAACCAACCATAAAGACATCGGTACCCTCTATTTAGTATTTGGCGCTTGAGCCGGGATAGTAGGGACTGCTTTGAG
CCTACTAATCCGGGCAGAACTAAGTCAACCAGGTGCTCTACTAGGCGATGACCAAATTTATAATGTAATTGTTACCGCCCATGCATTCG
TTATAATTTTCTTTATAGTAATACCAATTATAATTGGAGGGTTTGGAAACTGATTAGTCCCTTTAATAATTGGCGCTCCCGACATAGCCT
TTCCTCGAATAAACAACATAAGCTTTTGATTATTACCCCCTTCCTTCCTTCTCCTTCTTTCCTCCTCTTGAATTGAAGCAGGGGCAGGAA
CAGGATGAACAGTATACCCCCCACTAGCAGGAAACCTCGCACACGCAGGAGCATCAGTAGATTTAACTATTTTTTCCCTTCACCTTGCG
GGTATTTCTTCTATCCTCGGGGCCATTAATTTTATTACTACAATTTTAAATATGAAGCCCCCAGCAATTTCACAATACCAAACGCCACTC
TTTGTGTGGGCAGTCCTAGTCACTGCCGTATTATTACTTCTTTCCCTCCCAGTCCTTGCTGCAGGCATTACAATACTACTCACAGACCGA
AATCTAAATACAACATTTTTTGATCCCGCAGGAGGGGGTGACCCAATCCTA

JQ619669.1| Glossogobius callidus cytochrome c oxidase
subnit 1 (CO1) gene, partial cds; mitochondrial

Madagascar

TCATAAAGATATTGGCACCCTCTATTTAGTGTTTGGCGCTTGGGCCGGAATAGTGGGGACTGCTTTAAGCCTGTTAATTCGAGCCGAAC

TAAGTCAACCAGGCGCCCTATTAGGTGACGACCAAATTTATAACGTCATTGTCACTGCCCACGCCTTTGTTATGATTTTCTTTATAGTAA
TGCCAATTATGATTGGAGGCTTCGGAAACTGGCTAGTTCCCTTGATGATCGGCGCCCCGGACATGGCTTTCCCCCGAATAAATAATATA
AGCTTTTGACTACTGCCCCCCTCTTTTCTTCTTCTGCTCTCATCTTCTTGGGTTGAAGCAGGGGCCGGGACAGGGTGAACAGTCTACCCA
CCTCTAGCAGGGAACCTCGCCCACGCCGGAGCATCAGTAGACTTGACTATTTTTTCTCTACATCTTGCAGGGATTTCTTCTATTCTAGGG
GCTATCAATTTTATTACCACTATTTTGAATATAAAACCCCCAGCAATCTCACAATACCAAACCCCGTTATTTGTGTGAGCGGTTCTAATT
ACCGCCGTACTCCTACTTCTATCTTTACCCGTCCTTGCCGCTGGCATTACAATGCTTCTCACGGACCGGAACTTAAACACAACATTTTTC

GACCCGGCAGGTGGAGGCGATCCCATCTTATACCAACACCTATTT

JF493541.1| Glossogobius giuris voucher Smith 240.44 #1
cytochrome oxidase subunit 1 (CO1) gene, partial cds;
mitochondrial
South Africa: KwaZulu-Natal, St Lucia

CCTCTATTTAGTATTCGGCGCCTGAGCCGGAATAGTAGGGACTGCTCTAAGCCTGCTAATCCGAGCGGAACTAAGCCAACCAGGCGCC
CTATTAGGCGATGACCAAATTTATAATGTTATCGTTACCGCCCATGCATTTGTTATAATTTTCTTTATAGTAATACCAATTATGATTGGA
GGATTTGGAAACTGATTAATCCCCCTAATAATCGGCGCCCCAGACATGGCCTTCCCTCGAATAAACAACATAAGCTTTTGACTACTGCC
TCCTTCTTTTCTCCTCCTTCTCTCATCCTCTTGGGTTGAAGCAGGGGCAGGAACAGGGTGAACCGTCTACCCCCCACTGGCAGGAAACCT
TGCACATGCCGGGGCTTCAGTAGACCTGACCATCTTTTCCCTCCATCTCGCGGGTATTTCCTCTATCCTTGGGGCTATTAATTTTATTACT
ACGATTTTAAATATGAAACCCCCAGCAATCTCACAATATCAAACACCCCTCTTTGTGTGAGCAGTTCTAATTACTGCCGTACTACTACTT
CTTTCCCTTCCAGTTCTTGCCGCAGGCATTACAATGCTCCTGACAGACCGAAACCTAAACACAACATTCTTTGACCCTGCAGGCGGAGG
TGACCCAATCTTATACNAACACCTG

\



ANNEXE VI : DISTANCE GENETIQUE

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13
1 | JF493539 1 Glossogobius_giuris
2 | JF493541_1 Glossogobius_giuris ,000
3 HQ945921_1_Awaous_aeneofuscus ,183 | ,183
4 HQ945950_1_Awaous_aeneofuscus ,186 | ,186 | ,004
5 | JQ619668_ 1 Glossogobius_ankaranensis 127 | 127 | 223 | ,225
6 | JQ619669 1 Glossogobius_callidus 151 | ,151 | ,203 | ,201 | ,186
7 Eﬂgsaonig:tg'rgsbiogomus sp4 451 | 151 | ,186 | ,183 | ,188 | ,037
8 Eﬂgr?aonfg;g'rgsbiog‘jbius spé 451 | 151 | ,186 | ,183 | ,188 | ,037 | ,000
9 RDRO0359 Glossogobius sp4 Soanielana ,153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002
10 | RDR0361 Glossogobius sp4 Soanielana 151 | ,151 | ,186 | ,183 | ,188 | ,037 | ,000 | ,000 | ,002
11 ggﬁgfmﬂoﬁ;’o@’;gxi sp4 451 | 151 | ,186 | ,183 | ,188 | ,037 | ,000 | ,000 | ,002 | ,000
12 | RDR0449 Glossogobius sp4 Andranomena 153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002
13 | RDR0450 Glossogohius sp4 Andranomena ,153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000
14 | RDR0469 Glossogobius sp4 Andranovaky 153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
15 | RDR0470 Glossogobius sp4 Andranovaky ,153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
16 | RDR0483_Glossogobius_spl_Bemarivo 124 | 124 | 223 | ,225 | ,090 | ,175 | ,172 | ,172 | 470 | ,172 | (172 | 75 | ,175
17 | RDR0484 Glossogobius sp4 Bemarivo 153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
18 | RDR0486 Glossogobius sp4 Bemarivo ,153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
19 | RDRO0537 Glossogobius sp4 Andranobe 153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
20 | RDRO0570 Glossogobius giuris Marikely ,000 | ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153
21 | RDRO0588 Glossogobius giuris Andampy ,000 | ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153
22 | RDR0590 Glossogobius giuris Andampy ,000 | ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153
23 | RDR0592 Glossogobius giuris Andampy ,000 | ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153
24 | RDR0597 Glossogobius sp4 Anjingo ,153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
25 | RDR0598 Glossogobius sp4 Anjingo ,153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
26 | RDR0616 Glossogobius sp4 Maevarano ,153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
27 | RDR0617 Glossogobius sp4 Maevarano ,153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
28 | RDR0629 Glossogobius giuris Manambaro ,000 | ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153
29 | RDR0630 Glossogobius giuris Manambaro ,000 | ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153
30 | RDR0631 Glossogobius giuris Manambaro ,000 | ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153
31 ll\?ﬂgz%géznGgLossogobius giuris 000 | 000 | ,183 | 186 | 127 | 151 | 151 | 151 | 153 | 151 | 151 | 153 | 153
32 | RDR0643 Glossogobius sp4 Maropapango ,153 | ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
33 'I\?Agg%i;:nGgLossogobius giuris 002 | 002 | 186 | 188 | ,129 | 153 | 153 | ,153 | 155 | ,153 | 153 | ,155 | ,155
34 | RDR0649 Glossogobius sp4 Ampitotorana ,151 ,151 | ,186 | ,183 | ,188 | ,041 | ,004 | ,004 | ,007 | ,004 | ,004 | ,002 | ,002
35 | RDR0650 Glossogobius sp4 Ampitotorana ,153 ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
36 | RDRO0651 Glossogobius sp4 Ampitotorana ,151 ,151 | ,186 | ,183 | ,188 | ,041 | ,004 | ,004 | ,007 | ,004 | ,004 | ,002 | ,002
37 | RDR0652 Glossogobius sp4 Ampitotorana ,153 ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
38 | RDR0663 Glossogobius sp4 Maetsamalaza ,153 ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
39 iﬁg?g;?h/:‘l’;’/aous aeneofuscus 194 | 194 | 022 | 017 | 229 | 212 | 194 | 194 | 197 | 194 | 194 | 197 | 197
40 i?@?ﬁ;?h/:‘l’;’/aous aeneofuscus 188 | 188 | 011 | ,007 | 227 | 201 | 183 | 183 | 186 | ,183 | ,183 | ,186 | ,186
41 iﬁ?aon%agtgk'gssog"bius giuris 000 | 000 | 183 | ,186 | 127 | 451 | 151 | 151 | 153 | ,151 | 151 | 153 | 153
42 | RDR0697 Glossogobius sp4 Antranofotaka ,153 ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
43 | RDR0698 Glossogobius sp4 Antranofotaka ,153 ,153 | ,188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | ,002 | ,002 | ,000 | ,000
44 iﬁgﬁ;&%gﬁ?ogomus giuris 000 | 000 | 183 | ,186 | 127 | 451 | 151 | 151 | 153 | 151 | 151 | ,153 | 153
45 iﬁgﬁ;&:}gﬁ?ogomus giuris 000 | 000 | 183 | ,186 | 127 | 451 | 151 | 151 | 153 | 151 | 151 | ,153 | 153

Vi




46 | RDRO715 Glossogobius sp4 153 | 153 | 188 | ,186 | ,190 | ,039 | ,002 | ,002 | ,004 | 002 | 002 | ,000 | 000
Ankingameloka

47 | RDRO716 Glossogobius sp4 151 | 151 | 186 | 183 | 188 | ,041 | ,004 | 004 | 007 | 004 | 004 | 002 | 002
Ankingameloka

4g | RDRO726 Glossogobius sp2 122 | 122 | 216 | 218 | 031 | 179 | 179 | 479 | 181 | 179 | 179 | 181 | ,181
Andranosavony
RDRO0727 Glossogobius sp2

49 Andranosavony 122 122 | 214 | 216 | ,031 | ,181 | ,181 | ,181 | ,183 | ,181 | ,181 | ,183 | ,183

50 | RDRO740 Glossogobius callidus 148 | 148 | 201 | 199 | 183 | 004 | 037 | 037 | 039 | 037 | 037 | 039 | 039
Tapelatrano

51 | RDRO0741 Glossogobius sp2 Tapelatrano ,120 120 | ,214 | 216 | ,028 | ,181 | ,181 | ,181 | ,183 | ,181 | ,181 | ,183 | ,183

52 | RDR0820 Glossogobius sp4 Ifasy 157 | ,157 | ,197 | ,194 | ,186 | ,033 | ,048 | ,048 | ,050 | ,048 | ,048 | ,050 | ,050
RDRO0875 Glossogobius ankaranensise

53 GrotteAndrafiabe 127 | 127 | 223 | ,225 | ,000 | ,186 | ,188 | ,188 | ,190 | ,188 | ,188 | ,190 | ,190
RDRO0876 Glossogobius ankaranensise

54 GrotteAndrafiabe 127 127 | ,223 | 225 | ,002 | ,183 | ,188 | ,188 | ,190 | ,188 | ,188 | ,190 | ,190

55 | RDR0887 Glossogobius callidus Grotte 148 | ,148 | ,201 | ,199 | ,183 | ,002 | ,035 | ,035 | ,037 | ,035 | ,035 | ,037 | ,037
RDRO0893 Glossogobius giuris

56 GrotteDesCrocodiles ,000 ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153
RDRO0895 Glossogobius giuris

57 GrotteDesCrocodiles ,000 ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153
RDR0897 Glossogobius giuris

58 GrotteDesCrocodiles ,004 ,004 | ,188 | ,190 | ,131 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153

59 | RDR0899 Glossogobius giuris 002 | 002 | 183 | ,186 | ;129 | 153 | 153 | ,153 | ,155 | 153 | ,153 | ,155 | 155
GrotteDesCrocodiles
RDR0908 Glossogobius giuris

60 MananjebaEastRN5a ,002 ,002 | ,186 | ,188 | ,124 | ,148 | ,153 | ,153 | ,155 | ,153 | ,153 | ,155 | ,155

g1 | RDRO909 Glossogobius giuris 009 | 009 | 179 | 181 | 127 | 153 | 157 | 157 | 159 | 157 | 157 | 159 | 150
MananjebaEastRN5a

62 | RDR0952 Glossogobhius giuris Manambato ,002 | ,002 | ,181 | ,183 | ,129 | ,148 | ,148 | ,148 | ,151 | ,148 | ,148 | ,151 | ,151

63 | RDR0959 Glossogobius giuris Manambery ,000 | ,000 | ,283 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153

g4 | RDRO0970 Awaous aeneofuscus 186 | 186 | 007 | 007 | 225 | 203 | ,186 | ,186 | ,188 | 186 | 186 | ,188 | ,188
Sandrikamagnina

65 | RDR0980 Glossogobius giuris Ampanobe ,002 | ,002 | ,186 | ,188 | ,129 | ,153 | ,153 | ,153 | ,155 | ,153 | ,153 | ,155 | ,155

66 | RDR0985 Glossogobius giuris Manara ,004 | ,004 | ,186 | ,188 | ,131 | ,155 | ,155 | ,155 | ,157 | ,155 | ,155 | ,157 | ,157

g7 | RDR0990 Glossogobius giuris 000 | 000 | 183 | 186 | 127 | 151 | 151 | 151 | 153 | 151 | 151 | 153 | 153
Anjambazamba

68 | RDR0995 Glossogobius giuris Bemarivo ,000 | ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153

69 | RDR0996 Glossogobius giuris Bemarivo ,000 | ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153

70 | RDR1001 Glossogobius giuris Sambava ,000 | ,000 | ,183 | ,186 | ,127 | ,151 | ,151 | ,151 | ,153 | ,151 | ,151 | ,153 | ,153

71 | RDR1006 Glossogobius giuris Lokoho ,002 | ,002 | ,186 | ,188 | ,129 | ,153 | ,153 | ,153 | ,155 | ,153 | ,153 | ,155 | ,155

72 | RDR1020 Glossogobius giuris 000 | ,000 | 183 | 186 | 127 | 151 | 151 | 451 | 153 | 151 | 151 | 153 | 153
AtokonaAmbohimalaza

73 | RDRO0792_Paratilapia_polleni_Amparihibe | ,216 | ,216 | ,190 | ,190 | ,234 | ,223 | ,216 | ,216 | ,218 | ,216 | ,216 | ,214 | 214
14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35

15 | ,000

16 | ,175 | 175

17 | ,000 | ,000 | ,175

18 | ,000 | ,000 | ,175 | ,000

19 | ,000 | ,000 | ,175 | ,000 | ,000

20 | 153 | ,153 | ,124 | 153 | ,153 | ,153

21 | 153 | ,153 | 124 | 153 | 153 | ,153 | ,000

22 | 153 | ,153 | 124 | 153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000

23 | 153 | ,153 | ,124 | 153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000

24 | 000 | ,000 | ,175 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153

25 | ,000 | ,000 | ,175 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000

26 | ,000 | ,000 | ,175 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000

27 | 000 | 000 | ,175 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000

28 | 153 | ,153 | 124 | 153 | 153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153

29 | 153 | ,153 | ,124 | 153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000

30 | ,153 | ,153 | ,124 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000

31 | 153 | ,153 | ,124 | 153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000

32 | 000 | ,000 | ,75 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153

33 | 155 | ,155 | ,127 | ,155 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,002 | 002 | ,155 | ,155 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,155

34 | 002 | 002 | 172 | ,002 | ,002 | ,002 | <151 | ,151 | ,151 | ,151 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,151 | ,151 | ,151 | ,151 | ,002 | ,153

VI




35 | ,000 | ,000 | ,175 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,155 | ,002

36 | ,002 | 002 | 72 | ,002 | ,002 | ,002 | (51 | ,151 | ,151 | ,151 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,151 | ,151 | ,151 | ,151 | ,002 | ,153 | ,000 | ,002

37 | ,000 | ,000 | ,175 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,155 | ,002 | ,000

38 | ,000 | ,000 | ,175 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,155 | ,002 | ,000

39 | 197 | 197 | 227 | ,197 | (197 | (197 | (194 | ,194 | ,194 | ,194 | 197 | 197 | (197 | ,197 | ,194 | 194 | /194 | 1194 | ,197 | ,197 | ,194 | 197

40 | ,186 | ,186 | ,227 | ,186 | ,186 | ,186 | ,188 | ,188 | ,188 | ,188 | ,186 | ,186 | ,186 | ,186 | ,188 | ,188 | ,188 | ,188 | ,186 | ,190 | ,183 | ,186

41 | (53 | 153 | (124 | 153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

42 | ,000 | ,000 | ,275 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,155 | ,002 | ,000

43 | ,000 | ,000 | ,275 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,155 | ,002 | ,000

44 | 153 | 153 | (124 | 153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

45 | 153 | 153 | (124 | 153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

46 | ,000 | ,000 | ,275 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,155 | ,002 | ,000

47 | ,002 | ,002 | (72 | ,002 | ,002 | ,002 | ,451 | (151 | ,151 | ,151 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,151 | ,151 | ,151 | ,151 | ,002 | ,153 | ,000 | ,002

48 | 181 | (181 | ,094 | (81 | (181 | 181 | (122 | (122 | (122 | (122 | (181 | (181 | (181 | (181 | (122 | (122 | (122 | (122 | ,181 | ,124 | ,179 | ,181

49 | 183 | 183 | ,094 | 1183 | ,183 | 1183 | (122 | (122 | (122 | (122 | ,183 | ,183 | ,183 | ,183 | ,122 | (122 | (122 | ,122 | ,183 | ,124 | ,181 | ,183

50 | ,039 | ,039 | (172 | ,039 | ,039 | ,039 | ,148 | ,148 | ,148 | ,148 | ,039 | ,039 | ,039 | ,039 | ,148 | ,148 | ,148 | ,148 | ,039 | ,151 | ,041 | ,039

51 | (183 | ,183 | ,092 | ,183 | ,183 | ,183 | ,120 | ,120 | ,120 | ,120 | ,183 | ,183 | ,183 | ,183 | ,120 | ,120 | ,120 | ,120 | ,183 | ,122 | ,181 | ,183

52 | ,050 | ,050 | ,272 | ,050 | ,050 | ,050 | ,A57 | ,157 | ,157 | ,157 | ,050 | ,050 | ,050 | ,050 | ,157 | ,157 | ,157 | ,157 | ,050 | ,159 | ,052 | ,050

53 | ,190 | ,190 | ,090 | ,190 | ,190 | (190 | (127 | (127 | J127 | (127 | ,190 | ,190 | ,190 | ,190 | (127 | (127 | (127 | ,127 | ,190 | ,129 | ,188 | ,190

54 | 190 | ,190 | ,087 | ,190 | ,190 | (190 | (127 | (127 | (127 | (127 | ,190 | ,190 | ,190 | ,190 | (127 | (127 | (127 | ,127 | ,190 | ,129 | ,188 | ,190

55 | ,037 | ,037 | (72 | ,037 | ,037 | ,037 | ,148 | ,148 | ,148 | ,148 | ,037 | ,037 | ,037 | ,037 | ,148 | ,148 | ,148 | ,148 | ,037 | ,151 | ,039 | ,037

56 | ,153 | ,153 | ,124 | 153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

57 | /153 | ,153 | ,124 | 153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

58 | ,153 | ,153 | ,129 | ,153 | ,153 | ,153 | ,004 | ,004 | ,004 | ,004 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,004 | ,004 | ,004 | ,004 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

59 | ,155 | ,155 | 127 | ,155 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,155 | ,155 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,155 | ,004 | ,153 | ,155

60 | ,155 | ,155 | ,127 | ,155 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,155 | ,155 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,155 | ,004 | ,153 | ,155

61 | ,159 | ,159 | ,129 | ,159 | ,159 | ,159 | ,009 | ,009 | ,009 | ,009 | ,159 | ,159 | ,159 | ,159 | ,009 | ,009 | ,009 | ,009 | ,159 | ,011 | ,157 | ,159

62 | ,151 | 151 | 1127 | 1151 | 151 | ,151 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,151 | ,151 | ,151 | ,151 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,151 | ,004 | ,148 | ,151

63 | ,153 | ,153 | ,124 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

64 | ,188 | ,188 | ,223 | ,188 | ,188 | ,188 | ,186 | ,186 | ,186 | ,186 | ,188 | ,188 | ,188 | ,188 | ,186 | ,186 | ,186 | ,186 | ,188 | ,188 | ,186 | ,188

65 | ,155 | ,155 | 127 | ,155 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,155 | ,155 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,155 | ,004 | ,153 | ,155

66 | ,157 | ,157 | ,129 | ,157 | ,157 | ,157 | ,004 | ,004 | ,004 | ,004 | ,157 | ,157 | ,157 | ,157 | ,004 | ,004 | ,004 | ,004 | ,157 | ,007 | ,155 | ,157

67 | ,153 | ,153 | ,124 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

68 | ,153 | ,153 | ,124 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

69 | ,153 | ,153 | ,124 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

70 | ,153 | ,153 | ,124 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

71| ,155 | ,155 | ,127 | ,155 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,155 | ,155 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,002 | ,002 | ,155 | ,004 | ,153 | ,155

72 | ,153 | ,153 | ,124 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,000 | ,000 | ,153 | ,002 | ,151 | ,153

73 | 214 | 214 | 229 | 214 | 214 | 214 | 216 | 2216 | ,216 | ,216 | 214 | 214 | 214 | 214 | 216 | ,216 | ,216 | ,216 | ,214 | 218 | ,214 | 214
36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 55 56 57

37 | ,002

38 | ,002 | ,000

39 | 194 | 197 | 197

40 | 183 | ,186 | ,186 | ,022

41 | 151 | 153 | ,153 | ,194 | ,188

42 | ,002 | ,000 | ,000 | ,197 | ,186 | ,153

43 | ,002 | ,000 | ,000 | ,197 | ,186 | ,153 | ,000

44 | 151 | ,153 | ,153 | ,194 | ,188 | ,000 | ,153 | ,153

45 | 151 | ,153 | 153 | ,194 | ,188 | ,000 | ,153 | ,153 | ,000

46 | ,002 | ,000 | ,000 | (197 | ,186 | ,153 | ,000 | ,000 | ,153 | ,153

47 | ,000 | 002 | 002 | (194 | 183 | ,151 | ,002 | ,002 | ,151 | ,151 | ,002

48 | 179 | 181 | 181 | 221 | 221 | (122 | (181 | ,181 | (122 | (122 | 181 | ,179

49 | 181 | 183 | 183 | 218 | 218 | (122 | ,183 | ,183 | 122 | ,122 | ,183 | ,181 | ,004

50 | ,041 | 039 | 039 | 210 | 199 | ,148 | 039 | 039 | ,148 | 148 | ,039 | ,041 | 177 | 179

51| /181 | /183 | 183 | 218 | ,218 | ,120 | ,183 | ,183 | ,120 | ,120 | ,183 | ,181 | ,002 | ,002 | ,179

52 | ,062 | ,050 | ,050 | ,205 | ,194 | ,157 | ,050 | ,050 | ,157 | ,157 | ,050 | ,052 | ,179 | ,181 | ,028 | ,181

53 | ,188 | ,190 | ,190 | 229 | 227 | (127 | ,190 | ,190 | (127 | 127 | (190 | ,188 | 031 | ,031 | ,183 | ,028 | ,186

54 | /188 | ,190 | ,190 | 229 | 227 | (127 | ,190 | ,190 | (127 | (127 | 190 | ,188 | ,033 | ,033 | ,181 | ,031 | ,183 | ,002

55 | ,039 | 037 | 037 | 210 | 199 | 148 | 037 | 037 | ,148 | 148 | ,037 | ,039 | 177 | ,179 | ,002 | ,179 | 031 | ,183 | ,181

56 | ,151 | ,153 | ,153 | ,194 | ,188 | ,000 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,153 | ,151 | ,122 | ,122 | ,148 | ,120 | ,157 | 1127 | ,127 | ,148

57 | 151 | ,153 | 153 | ,194 | ,188 | ,000 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,153 | 151 | (122 | (122 | ,148 | ,120 | ,157 | 127 | 127 | ,148 | ,000

58 | ,151 | ,153 | ,153 | 199 | 192 | ,004 | ,153 | ,153 | 004 | ,004 | ,A53 | ,A51 | 127 | (127 | /148 | 124 | ,157 | 131 | ,131 | ,148 | ,004 | ,004

59 | 153 | ,155 | 155 | 194 | ,188 | ,002 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,155 | ,153 | (124 | (124 | 151 | (122 | 159 | 129 | ,129 | ,151 | ,002 | ,002

60 | ,153 | ,155 | ,155 | ,197 | ,190 | ,002 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,155 | ,153 | ,120 | ,120 | ,146 | ,118 | ,155 | ,124 | ,124 | ,146 | ,002 | ,002

61 | 157 | ,159 | 159 | ,190 | ,183 | ,009 | ,159 | ,159 | ,009 | ,009 | ,159 | ,457 | (122 | (122 | ,151 | 120 | ,159 | 127 | ,127 | ,151 | ,009 | ,009

62 | 148 | 151 | 151 | 192 | 186 | ,002 | ,151 | ,151 | ,002 | ,002 | ,151 | ,148 | ,124 | ,124 | /146 | 122 | ,155 | ,129 | ,129 | ,146 | ,002 | ,002

63 | ,151 | ,153 | ,153 | ,194 | ,188 | ,000 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,153 | ,151 | ,122 | ,122 | ,148 | ,120 | ,157 | 1127 | ,127 | ,148 | ,000 | ,000

64 | 186 | /188 | ,188 | ,020 | ,013 | ,186 | ,188 | ,188 | /186 | ,186 | ,188 | ,186 | 216 | ,214 | 201 | 214 | 197 | 225 | 225 | ,201 | ,186 | ,186

65 | ,153 | ,155 | ,155 | ,197 | ,190 | ,002 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,155 | ,153 | ,124 | ,124 | ,151 | 122 | ,159 | ,129 | ,129 | ,151 | ,002 | ,002

66 | 155 | ,157 | ,157 | 197 | 190 | ,004 | ,157 | ,157 | 004 | ,004 | 157 | 55 | 127 | J127 | ,153 | 124 | /162 | ,131 | ,131 | ,153 | ,004 | ,004




67 | ,151 | ,153 | ,153 | ,194 | ,188 | ,000 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,153 | ,151 | (122 | (122 | ,148 | ,120 | ,157 | ,127 | ,127 | ,148 | ,000 | ,000
68 | ,151 | ,153 | ,153 | ,194 | ,188 | ,000 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,153 | ,151 | ,122 | (122 | ,148 | ,120 | ,157 | ,127 | ,127 | ,148 | ,000 | ,000
69 | ,151 | ,153 | ,153 | ,194 | ,188 | ,000 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,153 | ,151 | ,122 | (122 | ,148 | ,120 | ,157 | ,127 | ,127 | ,148 | ,000 | ,000
70 | ,151 | 153 | ,153 | ,194 | ,188 | ,000 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,153 | ,151 | (122 | (122 | ,148 | ,120 | ,A57 | ,127 | ,127 | ,148 | ,000 | ,000
71 | ,153 | ,155 | ,155 | 197 | ,190 | ,002 | ,155 | ,155 | ,002 | ,002 | ,155 | ,153 | ,124 | ,124 | ,151 | ,122 | ,159 | ,129 | ,129 | ,151 | ,002 | ,002
72 | ,151 | 153 | ,153 | ,194 | ,188 | ,000 | ,153 | ,153 | ,000 | ,000 | ,153 | ,151 | (122 | (122 | ,148 | ,120 | ,A57 | ,127 | ,127 | ,148 | ,000 | ,000
73 | 214 | 214 | 214 | 190 | 197 | 216 | 214 | 214 | 216 | ,216 | ,214 | (214 | 236 | ,240 | 225 | 238 | 234 | 234 | 234 | 225 | 216 | ,216
58 59 60 61 62 63 64 65 66 67 68 69 70 71 72

58

59 0,007

60 0,007 0,004

61 0,013 0,011 0,007

62 0,007 0,004 0,004 0,011

63 0,004 0,002 0,002 0,009 0,002

64 0,190 0,186 0,188 0,181 0,183 0,186

65 0,007 0,004 0,004 0,011 0,004 0,002 0,188

66 0,009 0,002 0,007 0,013 0,007 0,004 0,188 0,007

67 0,004 0,002 0,002 0,009 0,002 0,000 0,186 0,002 0,004

68 0,004 0,002 0,002 0,009 0,002 0,000 0,186 0,002 0,004 0,000

69 0,004 0,002 0,002 0,009 0,002 0,000 0,186 0,002 0,004 0,000 0,000

70 0,004 0,002 0,002 0,009 0,002 0,000 0,186 0,002 0,004 0,000 0,000 0,000

71 0,007 0,004 0,004 0,011 0,004 0,002 0,188 0,004 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002

72 0,004 0,002 0,002 0,009 0,002 0,000 0,186 0,002 0,004 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002

73 0,221 0,218 0,218 0,218 0,216 0,216 0,190 0,218 0,221 0,216 0,216 0,216 0,216 0,218 0,216




ANNEXE VII : DONNEES DESCRIPTIVES DES VARIABLES

N | Minimum | Maximum | Moyenne | Standard erreur | Standard déviation
LT 66 36,0 268,5| 93,809 6,7427 54,7782
LoS 66 27 209 73,52 5,222 42,428
HC 66 3,6 40,2 11,961 ,9688 7,8703
laC 66 31 38,5| 10,562 ,9969 8,0990
Lote 66 8,1 65,4 22,285 1,5779 12,8188
Hte 66 4,0 32,8| 10,405 ,7882 6,4032
late 66 4,0 41,1| 12,280 1,0966 8,9088
Lom 66 1,7 23,3 6,423 ,5773 4,6902
lam 66 2,5 29,2 8,852 ,8205 6,6654
LoB 66 2,0 23,2 6,671 ,5490 4,4601
laB 66 2 26 7,65 ,646 5,251
DO 66 2,0 9,1 4,068 ,1893 1,5380
LIO 66 1 9 2,58 ,246 2,000
LpostO 66 3,6 34,11 11,811 ,8407 6,8299
LpreD1 66 9,5 73,5| 26,289 1,8841 15,3064
LpreD2 66 15,0 118,4| 40,886 3,0145 24,4901
LprePc 66 8 55 20,54 1,377 11,185
LprePi 66 8,1 59,4| 21,698 1,4705 11,9466
LpreA 66 16 123 42,79 3,157 25,649
LbnD1 66 2,3 24,1 7,738 ,6096 4,9528
HnD1 66 4,0 37,7 12,073 ,8632 7,0126
LbnD2 66 5,0 40,2| 13,868 1,0389 8,4397
HnD2 66 5,0 32,9| 12,527 ,8002 6,5012
LbnPc 66 1,9 18,7 5,753 ,4758 3,8650
HnPc 66 55 45,7| 15,474 1,0792 8,7673
LbnPi 66 1,1 14,0 3,903 ,3561 2,8933
HnPi 66 4 36 12,48 ,917 7,450
LbnA 66 4 35 11,23 ,840 6,822
HnA 66 4,8 29,6| 11,123 ,6944 5,6416
LnCaud 66 3,7 67,9| 20,288 1,5538 12,6230
D:bnD1-bnD2 |66 1,7 26,5 6,861 ,5631 4,5750
LPC 66 4 44 13,16 1,001 8,135
HPC 66 2 22 6,93 ,555 4,508
Dorsall 66 5 7 5,94 ,057 ,460
Dorsal2 66 9 11 10,02 ,063 ,511
Pectoral 66 11 17 14,08 211 1,712
Anal 66 8 10 8,61 ,077 ,630
Caudal 66 12 16 13,80 ,140 1,140

Xl



ANNEXE VIII : RESULTATS MANN-WHITNEY

Test U entre A. aeneofuscus et G. ankaranensis n1=3 n2=2

Var

relHC | rellC | relLte | relHte | rellte | relLm | rellm | relLB | rellB | relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U 1,000 ,500 ,000 ,000 | 1,500 | 1,000 ,500 ,000 | 1,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000
a ,236 ,128 ,068 ,053 ,221 ,197 ,128 ,076 ,197 ,076 ,068 ,068 ,083 ,083 ,076 ,076
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
,000 ,000 ,000 ,000 3,000 ,000 ,000 ,000 ,500 ,000 ,500 ,000 2,000 | 1,000 ,000
,076 ,076 ,068 ,068 1,000 ,053 ,076 ,076 ,128 ,083 ,128 ,083 ,543 ,197 ,076
Test U entre A. aeneofuscus et G.callidus n1=3 n2=2
Var | relHC | rellC | relLte | relHte | rellte | relLm | rellm | relLB | rellB | relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | rellLprePi
U 2,000 ,000 ,500 ,000 | 3,000 [ ,000 | 1,000 | 2,500 | ,000 ,000 | 2,000 ,000 ,500 2,500 2,000 ,500
a ,519 ,076 ,128 ,053 | 1,000 | ,076 ,182 ,761 ,076 ,076 ,519 ,068 ,139 767 ,519 ,128
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | rel[HPC
,000 ,500 3,000 ,000 2,000 1,500 ,000 ,500 [ 2,000 ,000 ,000 ,000 2,000 | 2,500 ,000
,068 ,128 1,000 ,076 414 ,221 ,076 ,128 ,519 ,083 ,076 ,083 ,543 767 ,076
Test U entre A. aeneofuscus et G. giuris n1=3 n2=28
Var | relHC rellC | relLte | relHte | rellte | relLm | rellm relLB rellB_| relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U 23,500 | 30,000 | 13,500 | 21,000 | 18,000 | 40,000 | 22,000 | 27,000 | 18,000 | 26,500 | 2,500 1,000 35,500 32,000 11,500 1,000
a ,196 ,413 ,051 ,148 ,103 ,887 172 ,305 ,102 ,269 ,005 ,005 ,647 ,493 ,039 ,005
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
24,000 19,000 | 18,500 ,000 | 34,000 30,000 4,000 | 18,500 | 17,500 ,000 | 25,500 12,500 39,500 | 8,000 | 11,000
,213 ,110 ,110 ,004 ,582 ,389 ,010 ,086 ,096 ,004 ,262 ,047 ,861 ,022 ,022
Test U entre A. aeneofuscus et G. spl n1=3 n2=1
Var | relHC | rellC | relLte | relHte | rellte | relLm | rellm relLB rellB_| relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U 1,000 ,000 ,000 ,000 ,000 | 1,000 ,000 | 1,000 ,000 | 1,000 ,500 ,000 ,500 1,500 ,000 ,000
a ,637 ,157 ,157 ,083 ,083 | ,637 ,157 ,564 ,157 ,564 ,317 ,157 ,346 1,000 ,157 ,157
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | rel[HPC
1,000 1,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 1,000 ,500 ,000 ,000 ,500 1,000 ,500 ,000
,637 ,637 ,157 ,157 ,157 ,083 ,157 ,564 ,317 ,180 ,157 ,346 ,564 ,346 ,157
Test U entre A. aeneofuscus et G. sp2 n1=3 n2=3
Var | relHC | rellC | relLte | relHte | rellte | relLm | rellm | relLB | rellB | relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
8] ,000 | 4,000 | ,000| 1,500 | 3,000 | ,000 | 4,000 | 2,000 | 1,000 ,000 | 2,000 ,000 3,000 3,000 ,000 ,000
a ,043 | 814 | ,043 21| 317 | ,043| ,814| ,197 | ,099 ,043 ,239 ,043 ,513 ,513 ,046 ,046
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
2,000 2,500 ,000 ,000 3,000 3,000 ,000 ,500 ,500 ,000 | 2,000 ,500 3,000 ,500 | 2,000
,261 ,346 ,034 ,034 ,487 ,487 ,043 ,072 ,068 ,050 ,246 ,077 ,456 ,077 ,197
Test U entre A. aeneofuscus et G. sp3 n1=3 n2=1
Var | relHC rellC | relLte | relHte | rellte | relLm [ rellm relLB rellB | relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
8] 1,000 ,000 | 1,000 ,000 | 1,500 | ,000 ,000 ,000 | 1,000 ,500 ,000 ,000 1,500 ,000 ,000 ,000
a ,637 ,157 ,637 ,083 | 1,000 ,157 ,157 ,157 ,564 ,317 ,157 ,157 1,000 ,180 ,157 ,157
relLpreA [ relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
,000 ,000 ,500 ,000 ,500 ,000 ,000 1,000 ,000 ,000 ,500 ,500 1,000 | 1,500 ,000
,157 ,157 317 ,157 317 ,083 ,157 ,564 ,157 ,180 ,317 ,346 ,564 | 1,000 157
Test U entre A. aeneofuscus et G.sp4 n1=3 n2=26
Var | relHC rellC relLte | relHte | rellte [ relLm [ rellm relLB rellB | relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
8] 25,000 | 18,000 | 22,500 | 34,500 | 18,000 | 8,000 | 15,000 | 27,500 | 27,500 | 2,500 | 3,000 9,500 23,000 5,500 10,000 2,000
a ,308 ,125 ,228 ,740 122 | ,023 ,074 ,393 ,393 | ,005 ,005 ,032 ,236 ,015 ,034 ,007
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
7,500 13,000 | 33,000 ,000 | 22,500 33,000 1,000 3,500 | 25,000 ,500 | 28,500 23,000 38,500 | 14,500 ,000
,022 ,059 ,661 ,005 ,230 ,644 ,006 ,003 ,307 ,005 444 ,242 971 ,074 ,004
Test U entre G. ankaranensis et G. callidus n1=2 n2=2
Var | relHC rellC relLte relHte rellte | relLm | rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
8] 1,500 ,000 ,000 ,000 1,000 | 1,500 1,000 ,500 ,500 ,000 1,000 ,000 ,000 ,000 ,000 1,500
a ,683 121 ,102 121 ,317 ,683 ,317 221 221 ,121 ,317 ,083 ,121 ,121 ,121 ,683
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | rel[HPC
,000 ,500 1,000 ,000 1,000 ,000 2,000 ,500 2,000 ,500 ,500 ,000 2,000 2,000 ,500
,102 ,221 ,317 ,102 ,317 121 1,000 ,221 1,000 ,221 ,221 121 1,000 1,000 ,221
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Test U entre G. ankaranensis et G. giuris n1=2 n2=28

Var | relHC rellC relLte | relHte rellte | relLm | rellm relLB rellB relIDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U 21,500 3,000 ,000 | 15,000 | 17,500 | 7,000 6,000 | 17,000 | 21,000 ,000 | 22,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000
a 571 ,034 ,017 ,266 374 ,063 ,064 ,352 ,552 ,014 ,587 ,018 ,015 ,018 ,019 ,018
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | rel[HPC
,000 ,000 3,000 1,000 23,000 2,500 ,000 4,000 | 23,000 | 10,500 | 10,000 ,000 23,000 | 10,000 ,000
,017 ,015 ,034 ,022 ,670 ,025 ,017 ,030 671 ,139 ,128 ,019 ,666 ,130 ,010
Test U entre G. ankaranensis et G. sp1 n1=2 n2=1
Var | relHC rellC relLte | relHte | rellte | relLm | rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
§] ,500 ,000 ,000 ,500 ,000 | ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000
a ,480 221 ,157 ,480 ,221 ,221 ,221 ,221 ,221 ,221 ,157 ,157 ,221 ,221 ,221 ,221
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
,000 ,000 1,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,500 ,000 ,000 ,000 ,000 1,000 ,000
,221 ,221 1,000 ,157 ,221 ,221 ,221 ,221 ,480 ,221 ,221 ,221 ,157 1,000 221
Test U entre G. ankaranensis et G. sp2 n1=2 n2=3
Var | relHC rellC relLte | relHte relite | relLm | rellm relLB rellB relIDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
8] ,000 ,000 ,000 ,000 | 3,000 | 2,500 | 1,000 | 1,500 | 2,500 ,000 [ 2,000 ,000 ,000 ,500 ,000 1,000
a ,076 ,076 ,068 ,083 | 1,000 ,761 ,197 ,361 ,739 ,076 414 ,068 ,083 ,139 ,083 ,248
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
,000 ,000 ,000 ,000 2,000 ,500 ,000 2,000 2,500 2,500 2,500 ,000 2,000 1,000 ,000
,076 ,083 ,046 ,046 ,543 ,139 ,076 ,543 ,739 767 767 ,083 ,543 ,197 ,076
Test U entre G. ankaranensis et G. sp3 n1=2 n2=1
Var | rel[HC rellC relLte | relHte rellite | relLm | rellm relLB rellB relIDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U ,500 ,000 ,000 ,000 ,500 | 1,000 ,500 ,500 ,500 ,000 | 1,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000
a ,480 221 ,157 ,221 ,480 | 1,000 ,480 ,480 ,480 ,221 1,000 ,157 221 221 ,221 ,221
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,500 ,000 ,000 ,500 ,000 ,500 ,000 ,000 ,000 ,000
221 221 ,157 ,157 221 ,480 ,221 ,221 ,480 ,221 ,480 ,221 ,157 ,157 221
Test U entre G. ankaranensis et G. sp4 n1=2 n2=26
Var | relHC rellC relLte | relHte | rellte relLm rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
8] 21,500 | 24,000 ,000 | 8,500 | 9,500 | 21,500 | 25,000 | 10,000 | 21,500 | 1,000 | 13,000 ,000 ,000 ,000 ,000 1,000
a ,682 ,856 ,018 ,106 ,131 ,680 ,925 ,142 ,678 ,015 ,199 ,019 ,017 ,019 ,018 ,022
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
,000 4,000 7,000 3,000 | 16,000 5,000 ,500 14,000 | 22,500 3,000 | 21,500 2,000 21,000 | 17,000 | 8,000
,018 ,046 ,085 ,037 ,363 ,047 ,021 ,178 ,751 ,034 ,682 ,029 ,651 ,410 ,095
Test U entre G. callidus et G. giuris n1=2 n2=28
Var | relHC reliC | relLte | relHte | rellte | relLm | rellm relLB rellB_| relDO | relDIO | rellLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U | 26,000 | 1,000| 17,000 | 2,500 | 12,000 | 2,500 | 8,000 | 22,500 | 22,000 | 3,000 | 11,000 11,000 9,000 27,500 25,500 27,000
a ,863 ,022 ,347 ,030 176 ,024 ,092 ,642 ,610 ,028 ,129 ,149 ,095 ,966 ,834 ,933
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | rel[HPC
18,000 11,000 | 21,500 15,000 | 27,000 18,500 ,500 | 19,500 | 25,500 | 18,000 4,500 2,500 23,000 8,500 | 11,500
,391 ,140 ,581 ,290 ,932 ,401 ,019 ,435 ,833 ,396 ,047 ,032 ,666 ,102 ,119
Test U entre G. callidus et G. spl n1=2 n2=1
Var | relHC rellC relLte relHte rellte | relLm rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
8] 1,000 ,000 1,000 ,000 ,000 ,000 ,000 1,000 ,000 ,000 1,000 ,000 ,500 1,000 1,000 1,000
a 1,000 ,221 1,000 ,221 ,157 ,221 ,157 1,000 ,221 ,221 1,000 ,157 ,480 1,000 1,000 1,000
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | rel[HPC
,000 ,000 ,500 ,500 ,000 1,000 ,000 ,000 1,000 ,000 ,000 ,000 ,000 1,000 ,500
,157 ,221 ,480 ,480 ,157 1,000 ,221 ,221 1,000 ,221 ,221 ,221 ,157 1,000 ,480
Test U entre G. callidus et G. sp2 n1=2 n2=3
Var | relHC rellC relLte relHte rellte relLm | rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U ,000 ,000 2,000 2,000 2,000 | 2,500 | 2,000 2,000 1,000 2,500 2,500 1,000 2,500 1,500 2,500 3,000
a 076 076 519 543 414 739 414 554 1197 739 739 1182 767 374 767 1,000
relD:nD1-
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHND2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud nD2 relLPC | relHPC
2,000 1,500 3,000 ,000 3,000 3,000 ,000 2,000 3,000 2,000 2,000 2,500 2,000 1,500 1,000
,543 374 1,000 ,053 1,000 1,000 ,076 ,543 1,000 ,543 ,543 , 767 ,543 ,236
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Test U entre G.

callidus et G. sp3 n1=2 n2=1
Var | relHC | rellC |relLte | relHte | rellte | relLm | rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U 1,000 | 1,000 | ,000 ,500 | 1,000 | ,500 ,000 ,000 ,000 ,000 ,500 ,000 ,000 ,000 1,000 1,000
a 1,000 | 1,000 | ,221 ,480 | 1,000 | ,480 ,157 ,221 ,221 ,221 ,480 ,157 ,221 ,221 1,000 1,000
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
,000 1,000 1,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 1,000 ,000 ,000 ,000 ,000 1,000 1,000
,157 1,000 1,000 ,221 ,157 ,221 ,221 ,221 1,000 ,221 ,221 ,221 ,157 1,000 1,000
Test U entre G. callidus et G. sp4 n1=2 n2=26
Var | relHC rellC relLte | relHte | rellte | relLm | rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U | 25,000 | 4,000 | 10,000 | 8,000 | 12,000 | 23,500 | 16,000 | 23,500 | 9,500 | 17,500 | 7,000 10,000 3,000 7,000 23,000 25,000
a ,928 ,046 ,145 ,095 ,199 ,818 ,349 ,818 ,130 ,397 ,062 ,146 ,035 ,086 ,785 ,927
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | rel[HPC
,000 21,000 [ 23,500 9,500 | 21,000 12,000 3,000 | 16,000 | 21,000 9,000 | 11,500 ,500 21,000 | 17,500 [ 24,500
,018 ,650 ,821 ,134 ,650 ,186 ,037 ,262 ,651 ,116 ,188 ,021 ,651 ,439 ,889
Test U entre G. giuris et G. spl n1=28 n2=1
Var | relHC rellC relLte | relHte rellte | relLm | rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
8] 7,500 | 5,500 | 8,000 13,500 | 7,000 | 3,000 | 4,500 | 11,000 | 2,500 | 5,500 | 2,500 11,500 8,000 10,500 11,500 13,500
a 413 ,299 ,458 ,951 ,396 | ,159 ,249 714 ,161 ,279 ,140 ,760 447 ,668 ,762 ,951
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
4,500 7,500 1,500 4,500 ,000 7,000 | 11,500 3,000 8,500 8,500 | 14,000 7,500 8,500 5,000 | 11,500
,243 413 ,128 ,253 ,087 ,368 ,759 ,151 ,503 ,502 1,000 ,432 ,491 276 ,730
Test U entre G. giuris et G. sp2 n1=28 n2=3
Var | relHC rellC relLte | relHte rellite | reltm | rellm relLB rellB relIDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
§] 5,000 | 29,000 | 13,000 | 9,500 | 30,000 | 4,500 | 23,000 | 40,500 | 34,500 | 3,000 | 22,000 8,500 28,500 24,000 17,500 22,500
a ,010 371 ,046 ,026 415 | ,008 ,198 ,918 ,608 ,006 ,150 ,023 ,348 ,220 ,098 ,185
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
23,500 42,000 9,000 34,500 | 33,000 32,500 | 41,000 | 19,500 | 37,500 | 19,500 | 14,000 23,000 30,500 | 23,500 | 36,500
,206 1,000 ,025 671 ,539 ,500 ,945 ,100 ,758 ,126 ,057 ,200 421 211 ,684
Test U entre G. giuris et G. sp3 n1=28 n2=1
Var | relHC rellC relLte | relHte rellte | relLm [ rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U 7,500 ,500| 1,500 | 2,500 | 6,000| 2,000 | 2,000| 6,500 7,500 | 12,500 | 11,000 9,500 11,000 1,000 11,500 7,000
a 413 ,099 124 ,158 331 | ,125 ,145 ,362 ,428 ,847 ,698 ,582 ,706 ,112 762 ,393
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
,500 ,500 4,500 11,500 5,000 2,500 | 10,000 3,000 | 13,500 2,500 6,500 7,500 8,500 2,000 1,500
,097 ,092 ,247 ,800 271 ,143 ,622 ,151 ,951 ,161 ,362 ,432 ,491 ,147 ,092
Test U entre G. giuris et G. sp4 n1=28 n2=26
Var relHC rellC relLte relHte rellte relLm rellm relLB rellB relDO relDIO relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 relLprePc relLprePi
U 359,500 | 126,000 229,500 236,000 | 147,500 | 74,500 | 114,000 | 323,500 | 251,000 | 107,500 | 280,500 351,000 188,500 93,500 337,500 349,500
a ,936 ,000 ,018 ,023 ,000 ,000 ,000 473 ,046 ,000 115 ,818 ,002 ,000 ,641 797
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHND2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
35,000 | 222,500 | 173,000 | 298,500 | 277,000 | 264,000 | 321,000 | 147,500 | 292,000 | 331,000 | 178,500 230,500 340,500 | 199,500 | 117,000
,000 ,012 ,001 ,341 ,126 ,068 447 ,000 ,205 ,559 ,001 ,019 ,677 ,004 ,000
Test U entre G. spl et G. sp2 n1=1 n2=3
Var | relHC rellC rellLte relHte rellite | relLm | rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U ,000 ,000 ,500 ,000 ,000 | ,000 ,000 | 1,000 ,000 ,000 [ 1,000 ,000 1,000 1,000 ,500 1,000
a ,157 ,157 ,317 ,180 ,157 ,157 ,157 ,564 ,157 ,157 ,637 ,157 ,655 ,655 ,346 ,655
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | rel[HPC
,500 1,000 ,000 ,000 ,000 1,500 1,000 ,000 ,500 ,000 ,000 ,500 ,500 ,500 1,000
,317 ,655 ,083 ,083 ,180 1,000 ,637 ,180 ,317 ,180 ,180 ,346 ,317 ,346 ,637
Test U entre G. spl et G. sp3 n1=1 n2=3
Var | relHC rellC relLte | relHte rellte | relLm | rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
8] ,500 ,000 ,000 ,000 ,000 | ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,500 ,000
a 1,000 ,317 ,317 ,317 ,317 ,317 ,317 ,317 ,317 ,317 ,317 ,317 ,317 ,317 1,000 317
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,000 ,500 ,000 ,000 ,000 ,500 ,500 ,000 ,000
317 317 ,317 ,317 ,317 ,317 ,317 1,000 ,317 ,317 ,317 1,000 1,000 ,317 ,317
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Test U entre G. spl et G. sp4 n1=1 n2=26

Var | relHC rellC relLte | relHte rellte | relLm | rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U | 10,000 ,000 | 4,000 | 7,000 ,500 ,000 ,000 | 11,500 ,500 ,000 | 2,000 10,500 2,500 1,500 7,500 12,000
a ,694 ,090 ,239 424 ,099 ,087 ,082 ,842 ,099 ,065 ,117 ,743 ,164 ,134 ,468 ,894
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | rel[HPC
2,000 4,500 3,500 2,500 ,000 4,000 | 12,500 ,500 | 12,000 6,000 3,000 12,000 10,500 8,500 4,500
,149 ,267 ,216 ,170 ,090 ,221 ,948 ,046 ,896 ,347 ,191 ,896 744 ,554 ,252
Test U entre G. sp2 et G. sp3 n1=3 n2=1
Var | relHC rellC relLte | relHte rellte | relLm | rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U ,000 ,000 ,000 | 1,500 | 1,000 | 1,000 ,000 ,500 ,500 ,000 [ 1,000 ,000 1,000 ,000 ,500 ,500
a ,157 ,157 ,157 | 1,000 ,564 | 564 ,157 ,317 ,317 ,157 ,564 ,157 ,655 ,180 ,346 ,346
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | rel[HnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
,000 ,000 ,000 1,500 ,000 ,500 1,000 ,000 1,000 ,000 1,000 ,500 ,500 ,000 ,500
,157 ,180 ,083 1,000 ,180 ,346 ,564 ,180 ,564 ,180 ,655 ,346 ,317 ,180 ,317
Test U entre G. sp2 et G. sp4 n1=3 n2=26
Var | relHC rellC relLte | relHte rellte relLm rellm relLB rellB relIDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
8] 6,500 | 17,500 | 9,000 | 22,500 | 14,000 | 38,500 | 18,000 | 32,000 | 28,500 | 21,500 | 13,500 9,000 21,000 6,500 19,000 24,000
a ,018 ,118 ,029 ,221 ,067 ,970 ,116 ,603 ,436 ,166 ,045 ,029 ,186 ,018 ,143 ,270
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
2,000 24,500 | 19,500 39,000 | 37,500 25,000 [ 36,000 | 37,500 | 31,000 9,000 | 29,500 12,500 30,500 | 33,500 | 13,500
,007 ,290 ,156 1,000 ,913 ,291 ,826 ,895 ,560 ,027 ,489 ,054 ,537 ,687 ,058
Test U entre G. sp3 et G. sp4 n1=1 n2=26
Var | relHC rellC relLte | relHte rellite | relLm rellm relLB rellB relDO | relDIO | relLpostO | relLpreD1 | relLpreD2 | relLprePc | relLprePi
U | 10,000 | 1,000 | 8,500 | 8,000 | 6,000 |11,000| 9,000 | 3,000 | 11,500 | 2,500 | 6,500 9,000 6,500 11,500 7,500 5,000
a ,694 ,117 ,554 ,503 ,355 ,791 ,589 ,187 ,842 ,135 ,352 ,601 ,388 ,844 ,468 ,289
relLpreA | relLbnD1 | relHnD1 | relLbnD2 | relHnD2 | relLbnPc | relHnPc | relLbnPi | relHnPi | relLbnA | relHnA | relLnCaud | relD:nD1-nD2 | relLPC | relHPC
12,000 6,000 | 11,000 13,000 1,500 5,000 | 9,000 ,500 8,500 1,000 12,500 12,000 10,500 4,000 12,500
,896 ,360 7194 1,000 ,133 ,273 ,601 ,046 ,557 ,110 ,948 ,896 744 ,239 ,946
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ANNEXE IX : RESULTATS ACP

KMO and Bartlett's Test

Kaiser-Meyer-Olkin Measure of Sampling Adequacy. ,920
Approx. Chi-Square 8929,090

Bartlett's Test of Sphericity df 703

Sig. ,000

Variance totale expliquée

Initial Eigenvalues EXtradio[S:;;jng Squared Rotation Sums of Squared Loadings
Component Total % of Cumulative Total % of Cumulative Total % of Cumulative
Variance % Variance % Variance %
1 32,807 86,334 86,334 32,807 86,334 86,334 29,767 78,333 78,333
2 1,352 3,559 89,893 1,352 3,559 89,893 3,106 8,173 86,506
3 1,118 2,941 92,834 1,118 2,941 92,834 2,404 6,327 92,834
4 ,891 2,345 95,179
5 ,498 1,311 96,490
6 403 1,061 97,551
7 ,165 434 97,985
8 ,151 ,396 98,381
9 ,007 ,255 98,636
10 ,089 ,235 98,872
11 ,088 232 99,104
12 ,063 ,166 99,270
13 ,043 114 99,384
14 ,034 ,089 99,473
15 ,030 ,078 99,552
16 ,028 ,073 99,625
17 ,023 ,061 99,686
18 ,020 ,053 99,739
19 ,015 ,040 99,779
20 ,013 ,035 99,814
21 ,011 ,028 99,842
22 ,009 ,025 99,866
23 ,009 ,024 99,890
24 ,008 ,022 99,912
25 ,007 ,019 99,931
26 ,007 ,018 99,948
27 ,005 ,014 99,962
28 ,004 ,011 99,973
29 ,003 ,009 99,982
30 ,003 ,007 99,989
31 ,002 ,005 99,994
32 ,001 ,003 99,997
33 ,001 ,002 99,998
34 ,000 ,001 99,999
35 ,000 ,001 100,000
36 ,000 ,000 100,000
37 ,000 ,000 100,000
38 ,000 ,000 100,000
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Matrice des composantes

Component
1 2
HC ,965 ,195 123
late ,963 ,183 ,164
LpreA ,961 ,197 ,181
LpreD1 ,961 ,197 176
LpreD2 ,960 ,210 174
Lote ,957 ,178 ,208
HnPi ,956 177 ,188
laC ,956 ,198 ,154
LoS ,956 ,212 ,195
LbnPc ,956 ,199 174
Hte ,955 ,216 141
laB ,954 ,189 174
LoT ,954 ,220 ,198
LbnPi ,953 ,240 121
LpostO ,953 176 ,193
HPC ,952 ,246 ,146
lam ,952 170 ,194
LprePi ,952 ,194 212
LprePc 951 ,203 ,202
HnPc ,946 ,192 ,230
LIO ,945 ,216 ,025
LbnD2 ,944 ,258 ,145
Lom ,934 171 ,217
HnD2 ,933 ,222 ,182
D:bnD1-bnD2 ,929 ,206 114
LnCaud ,927 ,240 ,205
LoB ,924 ,234 ,184
LbnD1 ,923 ,242 ,211
LPC ,923 ,196 ,238
HnA ,905 ,253 ,186
LbnA ,904 ,333 ,086
HnD1 ,902 ,257 247
DO ,897 ,184 ,211
Anal ,113 844 -,108
Caudal 374 ,758 ,059
Pectoral 479 ,528 ,393
Dorsal2 ,163 ,094 ,807
Dorsall ,167 -,100 ,706
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RESUME

Une étude sur la systématique phylogéenétique et morphologique des especes de poissons
de la famille des Gobiidae et Gobionellidae a été menée dans la partie septentrionale de
Madagascar. Les collectes des données sur le terrain ont été menées entre 13 mai 2011 et 07 ao(t
2011, dans différents sites le long de trois Routes Nationales (Maevatanana-Ambilobe-Sambava).
La méthode de capture utilisée a été la péche électrique. Soixante six spécimens repartis en deux
genres (Awaous et Glossogobius) ont été examinés. Ces spécimens ont été capturés dans les 35
sites inventoriés dans cette étude. Les travaux de laboratoire ont été réalisés en deux phases. La
premiere, menée en 2012 et 2013, se rapporte au séquengage d’ADN obtenue par les tissus des
individus capturés; la deuxieme, conduite en 2014 et le début de I’année 2015, consiste a I’analyse
des séquences d’ADN COL1 acquises et les études morphologiques. L’analyse phylogénétique a
permis de montrer que les spécimens étudiés appartiennent a (1) ’espéce Awaous aeneofuscus de
la famille des Gobionellidae et (2) trois espéces du genre Glossogobius (G. ankaranensis, G.
callidus et G. giuris) ainsi que (3) quatre nouvelles espéces du méme genre (G. spl, G. sp2, G. sp3
et G. sp4) de la famille des Gobiidae. A I’état actuel des travaux de recherche, la différenciation
morphologique de ces différentes especes n’est pas résolue, mais la distinction des deux familles
est évidente. La discrimination de I’espeéce G. ankaranensis par rapport aux autres especes du
genre Glossogobius est aussi évidente, mais les autres espéces restantes forment un groupe
morphologiquement tres proche. Des études biogéographiques et écologiques de ces deux familles
méritent d’étre approfondies.

ABSTRACT
A study on phylogenetic and morphological systematic of species of fishes in the family

Gobiidae and Gobionellidae was conducted in the northern part of Madagascar. Data collections in
the field were conducted between may 13, 2011 and August 7, 2011, at different sites along three
National Roads (Maevatanana-Ambilobe-Sambava). The method of capture was electrical fishing.
Sixty-six specimens classified in two genera (Awaous and Glossogobius) were examined. These
specimens were collected in 35 sites inventoried in this study. Laboratory work was conducted in
two phases. The first phase, was in 2012 and 2013, refers to DNA sequencing from the tissue
samples of captured fishes. The second phase, conducted in 2014 and in the beginning of the year
2015, consists on the analysis of the DNA CO1 sequences and on the morphological studies of the
specimens. Phylogenetic analysis shows that the specimens belong (1) to Awaous aeneofuscus in
the family Gobionellidae, (2) to three species of Glossogobius (G. ankaranensis, G. Callidus and
G. giuris) and (3) to four new species of this same genus (G. spl, G. sp2, G. Sp3 and G.sp4) of the
family Gobiidae. At the actual state of research, the morphological differentiation of these species
is not resolved. Only the distinction of two families is evident. The discrimination of the specie G.
ankaranensis in relation to the genus of Glossogobius is also evident, but the remains of the
different species of this genus forming a group morphological similar. Biogeographical and
ecological studies of these two families merit further examination.
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