
La transmission des Plasmodium et la biologie des pri n-
cipaux ve c t e u rs en A f rique sont connues dans leurs

grandes lignes depuis plus de 50 ans (1). La description puis
l ’ i d e n t i fi c ation des espèces ve c t rices se faisait alors sur des
c ri t è res morp h o l ogi q u e s , et des sous-divisions intitulées
s o u s - e s p è c e s , fo rm e s , ra c e s , va ri é t é s , e t c. étaient signalées
sur la base de cri t è res géograp h i q u e s , c o m p o rt e m e n t a u x , d e
n iveau de transmission palustre ou de petites diff é re n c e s
m o rp h o l ogiques à un stade de développement donné de
l ’ a n o p h è l e. 

Dès le début du XXe s i è cl e, deux fo rm e s
d ’Anopheles gambiae G i l e s , 1 9 0 2 , étaient re c o n nu e s , u n e
se développant en eau douce, l ’ a u t re en eau saumâtre. Plus
t a rd, l’étude des croisements entre populations d’eau salée
et d’eau douce (2), et l’étude de l’héri t abilité de la résistance
à la dieldrine par des croisements entre populations sen-
s i bles et résistantes à cet insecticide (3), ont permis de
d é m o n t rer que An. gambiae était un ensemble d’espèces
( d ’ ab o rd nommées An. gambiae A , An. gambiae B, A n .
m e l a s , An. meru s) , d i ff é rentes génétiquement mais iden-
tiques morp h o l ogiquement. C’est ce qu’on appelle un com-
p l exe d’espèces. Puis, An. gambiae A lui-même (An. ga m -
biae s.s.) s’est avéré être un regroupement de fo rm e s
ch ro m o s o m i q u e s , les cy t o t y p e s , jusqu’à ce que récemment
on découvre que ces cytotypes se regroupaient en au moins
deux fo rm e s , M et S, dites moléculaire s , p o u vant être consi-
dérées comme deux vraies espèces (4) Les études se fo c a-
lisent maintenant sur l’étude du génome d’An. ga m b i a e.

« Jusqu’où iront-ils ? » entend t’-on parfois. Est-il
n é c e s s a i re d’ap p ro fondir autant pour lutter contre le palu-
disme ? N’est ce pas un simple hobby d’entomologiste ?

S’il est vrai que les entomologistes ont la descri p-
tion fa c i l e, c’est que la « N at u re» elle-même s’en est don-
née à cœur joie dans la dive rsité. Près de 900 000 espèces
d’insectes sont déjà signalées, représentant plus de 80 % des
espèces animales décrites. 10 000 nouvelles espèces d’in-
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sectes sont publiées chaque année, et on estime entre 2 et
30 millions le nombre d’espèces restant à découvri r. A titre
d ’ exe m p l e, da Cunha Ramos et Bru n h e s , dans un ouvrage
à para î t re en 2003 décrivent 48 nouvelles espèces malga ch e s
de moustiques du ge n re U ranotaenia ( 5 ) .

En ce qui concerne les ve c t e u rs de Plasmodium,
cette re ch e rche de la précision n’est pas qu’un pur exe rc i c e
académique visant à ajouter un nom dans un cat a l og u e. Bien
s û r, il serait plus simple de se contenter d’un seul ve c t e u r
de Plasmodium (l’A n o p h e l e s) , mais la réalité est beaucoup
plus complexe. La connaissance de la systématique a un
intérêt très concret dans les strat é gies de contrôle actuelles
et futures. Vi e n d rait-il à l’idée d’un para s i t o l ogiste de
regrouper dans une même entité les 4 Plasmodium
h u m a i n s , à un bactéri o l ogiste de dire que toutes les souch e s
d ’E ch e ri chia coli se va l e n t , à un viro l ogiste que les viru s
de l’immu n o d é ficience humaine (VIH) sont équivalents en
t e rme de pat h ogénicité ? De la même manière, il y a sou-
vent des diff é rences extrêmement importantes en terme de
t ransmission palustre entre deux espèces d’anophèles d’un
même complexe. Leur biologi e, et par la même les
méthodes de contrôle à mettre en place, ne sont pas les
m ê m e s , sans parler de la possibilité que ces diff é re n t e s
espèces ou populations transmettent des génotypes de
Plasmodium de pat h og é n i c i t é , v i ru l e n c e, phénotype cl i-
nique diff é re n t s .

Par ailleurs , si le concept d’espèce au sens biolo-
gique que lui donne Mayr (6) « une espèce est un gro u p e
de populations nat u relles réellement ou potentiellement
i n t e r- f é c o n d e s , isolées du point de vue rep roductif des autre s
groupes équiva l e n t s » , est utile pour décri re et élab o rer des
s t rat é gies de lutte, ce sont bien les populations spat i o - t e m-
p o relles de ve c t e u rs (c. a . d. des individus d’une même
espèce en un lieu et un temps donnés), en re l ation avec les
p o p u l ations humaines et plasmodiales qui constituent l’unité
réellement fonctionnelle d’un système ve c t o ri e l .

Le programme PAL+ du Ministère français de la
R e ch e rche a permis à un réseau d’entomologistes médicaux
f rançais et africains de conduire des re ch e rches sur les ve c-
t e u rs africains et malga ch e s , et d’ex p l o rer cette complex i t é .
Cet art i cle présente des données récentes obtenues entre
2000 et 2003 sur les principaux groupes ou complexe s
d’anophèles ve c t e u rs en A f ri q u e.

LE COMPLEXE ANOPHELES GAMBIAE

Le complexe An. gambiae regroupe aujourd’hui sep t
espèces : An. gambiae et An. arab i e n s i s , deux des ve c t e u rs
m a j e u rs de plasmodium en A f ri q u e, ainsi que An. melas, A n .
m e ru s , An. bwa m b a e, An. quadri a n nu l atus et An. qua -
d ri a n nu l atus B récemment décrits en Ethiopie par Hunt et
al. (7).

An. melas, An. meru s , An. bwa m b a e, An. quadri a n -
nu l atus et An. quadri a n nu l atus B, ont un rôle nul ou fa i bl e
dans l’épidémiologie de la transmission du paludisme. Leur
d i s t ri bution est localisée. En reva n che An. gambiae et A n .
a rabiensis ont une aire de répartition extrêmement vaste sur

tout le continent afri c a i n , An. gambiae étant plutôt adap t é
aux zones de forêt et de savane humide alors qu’An. ara -
biensis peuple les env i ronnements plus secs jusqu’en bor-
d u re du Sahara (8). La zone de re c o u v rement de ces deux
espèces est cependant très importante et on les tro u ve sou-
vent en sympat ri e. De plus, elles ap p a raissent ex t r ê m e m e n t
bien adaptées à l’homme et son env i ro n n e m e n t , d’une part
en termes de préférences tro p h i q u e s , puisqu’elles présen-
tent toutes les deux un très fo rt taux d’anthro p o p h i l i e ;
d ’ a u t re part , c’est auprès de l’homme qu’elles tro u vent les
gîtes larva i res et les gîtes de repos qui leur conviennent le
mieux (9-11).

Le démantèlement de ce complexe d’espèces s’est
fait initialement par l’étude des croisements entre popula-
tions-espèces à biologie et/ou répartition diff é re n t e s , la plu-
p a rt des croisements donnant des mâles F1 stériles (7, 1 2 ) .
Puis l’étude du poly m o rphisme des ch romosomes poly t è n e s
par la technique cy t ogénétique a révélé l’existence d’in-
ve rsions ch romosomiques diag n o s t i q u e s , p e rmettant de
c a ra c t é riser les diff é rents membres du complexe (13). On
dispose aujourd’hui d’un test PCR (Po ly m e rase Chain
R e a c t i o n) spécifique d’espèce, basé sur le poly m o rp h i s m e
o b s e rvé au niveau des ADN ribosomaux (rDNA). Cet outil
m o l é c u l a i re permet d’identifier rapidement les spécimens
collectés sur le terrain à n’importe quel stade de leur déve-
loppement (14).

Le potentiel adap t atif d’An. gambiae s.s. à des env i-
ronnements très diff é rents est en grande partie lié à la pré-
sence d’inve rsions ch romosomiques poly m o rphes observ é e s
notamment sur le ch romosome 2. Cinq « fo rmes ch ro m o-
s o m i q u e s » ont ainsi été définies en A f rique de l’Ouest: l e s
fo rmes Fo r ê t , S ava n e, B a m a ko , Bissau et Mopti (13, 1 5 , 1 6 )
qui se répartissent principalement en fonction du degr é
d ’ a ridité du milieu. A i n s i , la fo rme Fo r ê t , c a ra c t é risée par
l ’ a rra n gement standard (pas d’inve rsion) sur les deux bra s
du ch romosome 2, peuple les env i ronnements de forêt et de
s avane les plus humides, les fo rmes Savane ou Mopti se
re t ro u vant quant à elles dans des env i ronnements plus secs,
vo i re très arides. 

D epuis la fin des années 90, p l u s i e u rs équipes de
re ch e rche ont appliqué une ap p ro che moléculaire à cette
p ro bl é m atique de spéciation chez An. ga m b i a e. A i n s i
l’étude des fragments intergéniques des rDNA , a permis de
d é finir des sites RFLP diff é renciant Mopti d’une part et
S ava n e - B a m a ko d’autre part. Il a alors été possible de syn-
thétiser des amorces pour une PCR spécifique perm e t t a n t
de révéler deux pro fils diff é rents qu’on a appelés M et S
( 1 7 , 18). Si au Mali, au Burk i n a - Faso et en Côte d’Ivo i re
tous les spécimens Mopti ap p a rtiennent à la fo rme M alors
que Savane et Bamako présentent toujours le pro fil S, c e
n’est pas le cas dans les autres régions d’Afrique (4).
C ep e n d a n t , quelles que soient les régi o n s , il a été cl a i re m e n t
démontré que les flux de gènes entre la fo rme M et la fo rm e
S sont très réduits, d é m o n t rant un phénomène de spéciat i o n
en cours (4, 1 8 , 1 9 ) .

Dans le Sud Cameroun l’ensemble des indiv i d u s
c apturés se rat t a che cy t o l ogiquement à la fo rme ch ro m o-
somique « fo re s t ». En reva n ch e, ils se répartissent entre
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fo rmes moléculaires M et S, p a r fois dans le même village.
A i n s i , dans le village de Simbock , où les deux fo rmes sont
s y m p at ri q u e s , une analyse de la diff é re n c i ation génétique
basée sur le poly m o rphisme de l o c i m i c ro s at e l l i t e s , m o n t re
que les populations M et S sont signifi c at ivement diff é-
rentes. De plus, le fait qu’aucun hy b ride MS n’ait été tro u v é
c o n fi rme que dans cette région au moins, la séparation en
deux espèces distinctes est en voie d’ach è vement (20). Nos
t ravaux en cours s’intéressent maintenant aux causes et aux
mécanismes génétiques à l’ori gine de cette spéciation et à
l’étude d’éventuelles diff é rences de capacité et compétence
ve c t o rielle entre ces espèces naissantes.

Ces re ch e rches dev raient être facilitées par l’accès
récent à la séquence presque complète du génome d’A n .
ga m b i a e. En effet l’intérêt d’An. ga m b i a e, comme ve c t e u r
et comme modèle, a conduit un consortium d’équipes à réa-
liser son séquençage par une strat é gie de s h o t g u n ( s é q u e n-
ç age aléat o i re global). Deux banques BAC génomiques ont
été constituées, une à partir de moustiques entiers , l ’ a u t re
à partir des ova i res. Les plasmides contenaient des insert s
de trois tailles (2,5 kb, 10 kb et 50 kb). La séquence de ce
génome a été publiée en 2002 (21). Malgré des pro bl è m e s
m é t h o d o l ogiques dus au poly m o rphisme de départ des
moustiques utilisés pour le séquencage, 8987 scaffo l d s
( s é ries de séquences positionnées) ont été validés pour 278
m é gabases qui coderaient pour env i ron 14 000 gènes. La
c o n n a i s s a n c e, même imparfa i t e, du génome a permis de
classer les protéines prédites par les outils bio-info rm a-
t i q u e s , en grands groupes d’intérêt, par exemple récep t e u rs
liés à l’olfa c t i o n , p rotéines liées à l’immunité des anophèles,
ou liées à la digestion des repas de sang, ou encore inter-
venant dans la résistance aux insecticides. Tous les gènes
codant pour ces protéines pourraient être autant de nouve l l e s
c i bles pour le contrôle de la tra n s m i s s i o n .

LE GROUPE ANOPHELES FUNESTUS

Les espèces du groupe An. funestus sont mal
c o n nues. On sait, d epuis les années 1930, que ce groupe se
compose de plusieurs espèces pro ches qui ne peuvent être
d i ff é renciées que par de très discrets cara c t è res sur les larve s
ou les adultes. An. funestus, An. confusus, An. leesoni, A n .
riv u l o rum et An. brucei sont déterm i n ables au stade larva i re,
a l o rs que les espèces du sous groupe funestus : An. funes -
t u s , An. pare n s i s , An. aruni et An. vaneedeni p e u vent être
i d e n t i fiés par de petites diff é rences morp h o l ogiques ch e z
les adultes (10). Leur biologie et leur capacité ve c t o ri e l l e
sont très diff é rentes. A l’ex c eption d’An. funestus, c e s
espèces semblent essentiellement zoophiles. Des
P l a s m o d i u m humains n’ont été trouvés que chez An. funes -
tus qui est un excellent ve c t e u r, à capacité ve c t o rielle éle-
v é e, et très ra rement chez An. riv u l o rum en Tanzanie (22).
An. vaneedeni a pu être infesté ex p é rimentalement (23).

L’ i d e n t i fi c ation précise de l’espèce dans le gro u p e
est donc d’une très grande importance pour la lutte anti-ve c-
t o ri e l l e. A i n s i , en Tanzanie et en A f rique du Sud, a l o rs que
des traitements par pulvéri s ations intra - d o m i c i l i a i re s

avaient éliminé An. funestus, quelques spécimens pers i s-
taient. Selon la régi o n , il s’est av é r é , par une étude minu-
tieuse des individus persistant après tra i t e m e n t , qu’il s’agi s-
sait d’An. pare n s i s , An. riv u l o rum ou An. vaneedeni. D ep u i s
l 9 9 8 , p l u s i e u rs techniques de biologie moléculaire per-
mettent de diff é rentier des espèces du groupe An. funestus.
Ko e kemoer et al. ont développé des méthodes basées sur la
PCR-RFLP puis la PCR-SSCP, puis ce groupe a pro p o s é
récemment une PCR mu l t i p l exe basée sur des diff é re n c e s
de séquences dans les ITS2 du rDNA , et qui permet d’iden-
t i fier An. funestus, An. va n e e d e n i , An. riv u l o ru m , An. lee -
soni et An. parensis ( 2 4 - 2 6 ) .

En 2003, Cohuet et Coll (27) ont mis en évidence,
sur des cri t è res biologi q u e s , m o rp h o l ogiques et génétiques
un nouveau taxon, p ro che de An. riv u l o ru m , présent du
B u rkina Faso au Cameroun et se diff é renciant bien des
p o p u l ations d’An. riv u l o rum d ’ A f rique du Sud où l’espèce
a été décrite initialement. Ce nouveau taxon nommé pro-
v i s o i rement « An. riv u l o ru m - l i ke» ne semble pas avoir de
rôle ve c t e u r. La PCR mu l t i p l exe a été complétée par une
a m o rce spécifique du taxon « An. riv u l o ru m - l i ke» et re n d
donc à présent possible l’identifi c ation de 6 espèces du
groupe An. funestus.

A l’intérieur même de l’espèce An. funestus il est
i m p o rtant de savoir si toutes les populat i o n s , c a ra c t é ri s é e s
par leur stru c t u re génétique, ont la même compétence et
c apacité ve c t o ri e l l e. An. funestus est très poly m o rp h e, b i o-
l ogiquement et génétiquement. Des études de cy t og é n é t i q u e
réalisées du Sénégal à Madagascar ont montré l’ex t r ê m e
h é t é rogénéité de cette espèce, qui présente au moins 11
i nve rsions ch romosomiques para c e n t riques sur les ch ro-
mosomes 2, 3 et 5 (28-31). 

Au Burkina Fa s o , de fo rts déséquilibres d’Hardy -
We i n b e rg couplés à des déséquilibres de liaisons signifi-
c atifs entre certaines inve rsions ch ro m o s o m i q u e s , o n t
conduit Costantini et Coll (32) à émettre l’hypothèse de
l ’ existence de deux fo rmes ch romosomiques sympa-
t riques dénommées Kiribina et Fo l o n zo avec un poly m o r-
phisme contra s t é , témoignant pro b ablement d’un phéno-
mène de spéciation en cours chez An. funestus.

Au Sénéga l , ce sont trois populations qui peuve n t
ê t re individualisées sur la base des inve rsions ch ro m o s o-
miques. Deux de ces fo rmes ch romosomiques se tro u ve n t
en sympat ri e, avec un fo rt déficit d’hy b rides sugg é ra n t ,
comme au Burkina Fa s o , deux populations génétiquement
isolées (31). Les mêmes observations ont été faites au
C a m e ro u n , où une fo rme ch romosomique est présente dans
le Nord et une autre au Sud, avec un fo rt déficit d’hy b ri d e s
en zone de re c o u v rement (Cohuet et Coll non publ i é ) .
Toutes ces observations d’Afrique de l’Ouest, s u gg è rent des
flux de gènes re s t reints entre les fo rmes ch ro m o s o m i q u e s ,
a l o rs qu’au Ke nya (33) ou à Madagascar la diff é re n c i at i o n
en « cy t o t y p e s » est beaucoup moins nette.

L’ a n a lyse des stru c t u res génétiques des populat i o n s
basée sur la comparaison des fréquences génotypiques d’al-
lèles micro s atellites a donné des résultats à pre m i è re vue
c o n t ra d i c t o i res avec ceux de la cy t og é n é t i q u e. Les diff é-
rentes populations sont ap p a rues beaucoup moins isolées
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génétiquement que ne le laissait penser la stru c t u rat i o n
c a ryo t y p i q u e. Même dans les zones hy b rides du Sénégal et
du Camero u n , où les fo rmes ch romosomiques étaient stru c-
t u r é e s , l ’ é q u i l i b re de Hardy - We i n b e rg a été respecté. Ces
r é s u l t ats sugg è rent que les inve rsions ch romosomiques sont
essentiellement une réponse adap t at ive à l’env i ro n n e m e n t ,
et que des flux de gènes entre fo rmes ex i s t e n t , même si les
hy b rides sont ra re s , p ro b ablement à cause de la pert u r b a-
tion de la méiose liés aux réarra n gements ch ro m o s o m i q u e s
chez ces indiv i d u s , ou a une capacité rep ro d u c t ive inféri e u re
des hy d ri d e s .

La question sur laquelle nous travaillons maintenant
est de savoir si la re s t riction des éch a n ges génétiques due
aux inve rsions ch romosomiques est suffisante pour géné-
rer un phénomène de spéciat i o n , qui serait génétiquement
o b s e rvable en dehors des inve rsions concern é e s .

LE GROUPE ANOPHELES NILI

Anopheles nili est largement répandu en A f rique tro-
picale (33) et ap p a raît comme le vecteur majeur de
Plasmodium dans certaines zones ru rales fo re s t i è res en
A f rique centrale (34). Les larves d’An. nili s.l. sont typiques
des végétations bordant les rives des riv i è res et les fl e u ve s
de ces zones fo re s t i è res. Des va ri ations morp h o l ogi q u e s ,
é c o l ogiques et éthologiques ont été observées dans les
p o p u l ations d’An. nili par plusieurs auteurs (9, 3 5 , 36) sug-
g é rant qu’An. nili s.l. est un groupe d’espèces. Sur la base
des cri t è res morp h o l ogi q u e s , t rois espèces, An. nili s . s . , A n .
s o m a l i c u s , et An. carn evalei ont été décrites au sein de ce
gro u p e. Très récemment, Awono-Ambene et Coll ont mis
en évidence une nouvelle fo rme morp h o l ogique dénommée
« fo rme Ove n g » , en zone fo re s t i è re du Sud Camero u n
( r é s u l t ats non publ i é s ) .

C ep e n d a n t , l ’ i d e n t i fi c ation précise des membres du
groupe An. nili est souvent diffi c i l e, vo i re impossibl e, d a n s
les conditions de terra i n , en raison de diff é rences morp h o-
l ogiques mineures sur les larves ou les adultes, p a r fois re n-
dues peu visibles lorsque les femelles ont perdu des écailles
suite à leur cap t u re. De ce fa i t , la distri bution de ch a q u e
espèce ainsi que leur degré d’implication dans la tra n s-
mission du paludisme sont mal connu s .

A fin de véri fier la pertinence de la cl a s s i fi c at i o n
m o rp h o l ogique dans le groupe An. nili, nous avons ex a m i n é
les va ri ations de séquences des régions ITS1 et ITS2
(I n t e rnal non coding Tra n s c ribed Spacer 1 et 2) et du
domaine D3 de l’ADN ribosomique de diff é rentes espèces
ou fo rmes de ce gro u p e. L’ a n a lyse a concerné An. nili s . s . ,
An. carn eva l e i , An. somalicus et la « fo rme Ove n g » cap t u-
rés au Camero u n , de même que des spécimens du Burk i n a
Fa s o , de Côte d’Ivo i re et du Sénéga l .

L’ a n a lyse de séquences de ces régions ITS1, I T S 2
et domaine D3 de rDNA des espèces et fo rmes a révélé
q u at re groupes de génotypes, qui correspondent bien aux
3 espèces et à la « fo rme Ove n g ». La comparaison des
séquences de groupe à gro u p e, d’ITS2 par exe m p l e, à per-
mis d’obtenir des distances génétiques (d) va riant de 0.14

à 0.20. Ces va l e u rs de distances sont supéri e u res à celles
qu’on observe généralement entre populations ou indiv i d u s
de la même espèce, et sont de niveau inter- s p é c i fi q u e, s i m i-
l a i res à ce qu’on observe entre espèces du groupe An. funes -
tus ( 2 6 , 37) ou du complexe An. quadri m a c u l atus (37). En
ce basant sur la va ri ation de séquence d’ITS2 des espèces
du groupe An. nili, une méthode d’amplifi c ation par PCR
allèle spécifique a été développée (39). 

La PCR mu l t i p l exe déve l o p p é e, en perm e t t a n t
l ’ i d e n t i fi c ation à tous les stades, y compris de spécimens
mal conserv é s , facilite l’étude de la répart i t i o n , de la bio-
l ogie et du rôle vecteur des 4 espèces connues du complexe
An. nili, à trave rs l’Afri q u e.

Nous disposons pour le moment de très peu d’in-
fo rm ation sur An. somalicus, qui semble exophile et zo o-
p h i l e, et ne joue donc pro b ablement aucun rôle dans la
t ransmission des Plasmodium. Ce n’est pas le cas d’An. nili,
d ’An. carn evalei et de la « fo rme Ove n g » , qui sont tous 3
ve c t e u rs. En effe t , des taux d’infe s t ation des glandes sali-
va i res dépassant 3 % ont pu être observés chez An. nili, e t
des taux entomologiques d’inoculation de plus de 100
p i q û res infectantes par homme par an ont été signalés. Une
étude conduite en 2002 dans un village du Sénégal ori e n-
tal a montré que 56 piqûres infectantes par homme par an
p o u vaient être dues à cette espèce, que l’on avait négligé
jusqu’à présent dans ce pays (40). De même An. carn eva -
lei est peu connu. Des individus infectés par P. fa l c i p a ru m ,
ont été capturés sur homme, d é m o n t rant ainsi son rôle ve c-
teur et son cara c t è re, au moins en part i e, a n t h ro p o p h i l e. Ce
moustique à été signalé au Cameroun et en Côte d’Ivo i re,
mais sa répartition doit être beaucoup plus large.

En ce qui concerne la « fo rme Owe n g » , les résultat s
m o rp h o l ogi q u e s , b i o l ogiques et génétiques permettent de
c o n cl u re sans ambiguïté que nous sommes en présence
d’une nouvelle espèce à part entière (Awono-Ambene e t
C o l l, non publié). Cette nouvelle espèce, dont la biologi e
est encore peu connu e, s e ra dénommée An. ove n ge n s i s , d u
nom du village Oveng situé dans la forêt de Campo au Sud
C a m e roun. Des femelles ont été capturées piquant l’homme
pendant la nuit. Le taux d’agre s s ivité va riaient entre 50 et
300 piqûres par homme par nu i t , le long des riv i è res où
étaient situés les gîtes. Cette espèce a été très ra rement cap-
turée au repos à l’intérieur des maison sugg é rant un com-
p o rtement plutôt ex o p h i l e. Des taux d’infe s t ation plasmo-
diale moyens de 0,4 à 1,9 % ont été observés dans le Sud
C a m e ro u n .

LE COMPLEXE ANOPHELES MOUCHETI

An. moucheti s.l. est un vecteur important du palu-
disme dans les localités situées le long des cours d’eau en
A f rique équat o riale (9). Les études effectuées dans le
groupe An. moucheti ont permis d’identifier 3 fo rmes mor-
p h o l ogiques : An. moucheti moucheti (la fo rme typique), A n .
m o u cheti nige riensis et An. moucheti bervoetsi d é c rit pour
la pre m i è re fois en République Démocratique du Congo
(RDC). Lors de sa mise au point sur le groupe An. mouch e t i
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au Camero u n , B runhes et Coll ont considéré, sur la base des
c ri t è res morp h o l ogi q u e s , q u ’An. m. nige riensis était syno-
nyme d’An. m. moucheti et qu’An. m. bervoetsi était une
sous espèce d’An. m. moucheti (41). Plus récemment, d e s
études isoenzymatiques et des suivis de descendances ont
montré que diff é rentes populations géographiques du
C a m e ro u n , regroupant les 3 fo rmes morp h o l ogi q u e s ,
ap p a rtenaient à une unique espèce (42).

M a l gré ces données, le statut taxonomique et le rôle
ve c t o riel d’An. moucheti au niveau A f ricain restaient fl o u s .
Pour y voir plus cl a i r, nous avons analysé et comparé les
séquences de plusieurs régions d’ADN notamment les frag-
ments ITS1, ITS2 et D3 de l’ADN ri b o s o m i q u e, et cy t o-
ch rome b mitoch o n d rial de spécimens d’An. moucheti c ap-
turés au Camero u n , en RDC et en Ouganda. Les spécimens
d ’An. moucheti du Cameroun ont montré un fa i ble nive a u
de va ri ation nu cl é o t i d i q u e, sans corr é l ation avec les
fo rmes morp h o l ogi q u e s , c o n fi rmant la pro b able homog é-
néité d’An. moucheti dans ce pay s .

De même, la dive rsité génétique entre les spéci-
mens d’An. moucheti d ’ O u ganda et du Camero u n , p o u r-
tant géographiquement éloignés, est très fa i ble (d=0.001)
et sugg è re que les populations de ces deux pays ap p a r-
tiennent au même taxon. En reva n ch e, les séquences des
spécimens d’An. m. bervo e t s i de RDC sont très diff é re n t e s
de ceux du Cameroun ou d’Ouga n d a , les distances géné-
tiques entre spécimens du Cameroun et de RDC at t e i g n a n t
jusqu’à 0.15 pour la séquence ITS1. Ces va l e u rs sont lar-
gement supéri e u res aux va l e u rs de dive rgence intra -
espèces que l’on tro u ve dans la littérat u re. Des résultat s
p r é l i m i n a i res utilisant les marq u e u rs micro s atellites (43)
m o n t rent également des diff é rences importantes entre les
p o p u l ations du Cameroun et de RDC. Il ap p a raît donc,
qu’à l’échelle afri c a i n e, on soit en présence d’au moins
deux taxons. Dans le but d’étudier la répartition géogra-
phique des membres du gro u p e, et leur rôle dans la tra n s-
mission palustre, une PCR allèle spécifique du groupe A n .
m o u cheti a été développée pour distinguer An. mouch e t i
d ’An. m. bervo e t s i .

ANOPHELES MASCARENSIS

Anopheles mascare n s i s , est un moustique endémique
de Madagascar et de l’Archipel des Comores (Anjouan et
Moheli). Il a été re c o n nu comme vecteur de Plasmodium
en 1990, à partir d’éch a n t i l l o n n age de l’Ile Sainte Mari e,
sur la côte Est de Madaga s c a r. Dep u i s , il a été re t rouvé por-
teur de P. fa l c i p a rum dans plusieurs régions du Sud et de
l’Est de la grande île (44, 4 5 ) .

M a l gré de nombreuses re ch e rch e s , cette espèce n’a
en reva n che jamais été trouvée infectée sur les hautes terre s ,
où elle ap p a raît essentiellement zoophile et ex o p h i l e. La
question s’est donc nat u rellement posée de savoir si les
p o p u l ations côtière s , de régions plus ch a u d e s , et les popu-
l ations des hautes terres ap p a rtenaient à la même espèce.
Deux hypothèses ont été confro n t é e s , la pre m i è re étant la
présence de deux espèces diff é re n t e s , dont une non ve c t ri c e

sur les hautes terre s , la seconde hypothèse at t ri buant ces dif-
f é rences d’infe c t ivité essentiellement à des capacités ve c-
t o rielles diff é rentes de populations colonisant des milieux
é c o l ogiquement et cl i m atiquement très diff é re n t s .

La comparaison morp h o m é t rique entre des spéci-
mens de la côte et des hautes terres n’a pas permis de mettre
en évidence de diff é re n c e. Plusieurs analyses génétiques ont
été entrep rises portant sur des comparaisons de séquences
des fragments ITS et D3 du rDNA , et du gène de la cy t o-
ch rome oxydase II sur le DNA mitoch o n d rial. Seul ce der-
nier marqueur est poly m o rp h e, les deux précédents étant
s t rictement identiques dans les diff é rentes populations tes-
tées. Ces analyses ont été complétées par une étude basée
sur 6 amorces RAPD, d é t e rminant 19 marq u e u rs .

Tous les résultats concordent et n’ap p o rtent aucun
a rgument en faveur de la présence de plusieurs unités taxo-
nomiques chez An. mascarensis à Madaga s c a r. Les diff é-
rences de comportement et de taux d’infe s t ations observ é s
e n t re populations géographiques seraient essentiellement
dus à des env i ronnements diff é rents. Il convient donc d’en
tenir compte dans les strat é gies de lutte anti-ve c t o rielle à
M a d aga s c a r.  

C O N C L U S I O N

La dive rsité des écosystèmes afri c a i n s , et les ch a n-
gements qu’ils connaissent sous l’effet des activ i t é s
h u m a i n e s , font que les systèmes ve c t o riels palustres sont
très va ri é s , et en perpétuelle évolution. La systématique des
ve c t e u rs de Plasmodium re flète bien cette dive rsité et, a l o rs
que l’on croyait bien connaître les ve c t e u rs majeurs , o n
s ’ ap e r ç o i t , par des observations de terrain ap p ro fo n d i e s , re n-
fo rcées par des études de génétique et de biologie molé-
c u l a i re, que la situation est plus complexe que prévue. De
v raies espèces cryptiques existent parmi les complexe A n .
ga m b i a e, An. nili et An. moucheti. Chez An. gambiae s . s .
des populations sont stru c t u r é e s , m o n t rant des phénomènes
de spéciation en cours. D’autres observations sont pour le
moment plus difficiles à interp r é t e r, re flétant pro b abl e m e n t
des adap t ations locales de populations à dive rs env i ro n n e-
ments sans que des barri è res génétiques aient encore pu se
m e t t re en place, comme chez An. funestus. E n fin d’autre s
e s p è c e s , telle que An. mascare n s i s , p a raissent homog è n e s .
La connaissance des espèces et des populations est néces-
s a i re si on veut re n d re la lutte anti-ve c t o rielle la plus effi-
cace possibl e. Par ailleurs la compréhension de la génétique
des populat i o n s , de la systématique et de la phy l ogénie des
espèces ve c t ri c e s , p o u rra perm e t t re de re t racer l’histoire
n at u relle et l’évolution des systèmes ve c t o riels palustres en
A f rique !
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