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Édito 
Depuis l'entrée en vigueur de la Directive Européenne Cadre sur 
l'Eau 2000/60/CE (DCE), les États membres se sont engagés à 
atteindre un bon état écologique des masses d'eau d’ici 2020 
(Parlement Européen, 2000).  

La Directive cadre Stratégie pour le Milieu Marin 2008/56/CE 
(DCSMM) a renforcé cette volonté pour le milieu marin. Pour cela, il s’agit de suivre l’état des écosystèmes 
marins, mesurer les impacts liés aux pressions des activités humaines et mettre en œuvre une gestion intégrée 
permettant une utilisation durable des ressources. 

C’est dans ce contexte réglementaire que la société Andromède Océanologie a développé depuis 2010, en 
partenariat avec l’Agence de l’eau Rhône-Méditerranée-Corse, de nombreux réseaux de surveillance axés sur 
des thématiques variées tels que TEMPO (Herbier de posidonie), RECOR (Récifs coralligènes), CALME (bruit 
acoustique), CALOR (Température de fond), PISCIS (Poissons).  

Ces réseaux permettent de suivre un grand nombre de mesures à différentes échelles (individus, populations, 
communautés, paysages) et mettent en commun leur logistique de terrain. Cette mutualisation des moyens 
permet de limiter les coûts et d’effectuer des suivis sur les mêmes sites afin de faciliter la mise en lien des 
données entre elles.  

Ce document présente les résultats des acquisitions sur les poissons par ADNe (réseau PISCIS) pour l’année 
2020 en région Corse. Tous les résultats de ces réseaux de surveillance sont consultables sur la plateforme en 
ligne MEDTRIX (http://plateforme.medtrix.fr) dans les projets dédiés. 

  

http://plateforme.medtrix.fr/


 ANDROMÈDE 
OCÉANOLOGIE 

Sommaire 

 
SUIVI DES POPULATIONS DE POISSONS ET EVOLUTIONS METHODOLOGIQUES .................................................... 2 

I. CONTEXTE ET OBJECTIFS ................................................................................................................................. 2 
II. METHODOLOGIE ........................................................................................................................................... 3 

II.A. Protocole d’échantillonnage .............................................................................................................. 3 
II.B. Matériel de prélèvement et d’analyse ............................................................................................... 4 
II.C. Analyse des données ......................................................................................................................... 6 

III. RESULTATS .................................................................................................................................................. 8 
III.A. Description des assemblages ichtyologiques..................................................................................... 8 
III.B. Comparaison ADN environnemental et Caméra ............................................................................. 18 

IV. SYNTHESE ............................................................................................................................................. 20 

BIBLIOGRAPHIE ..................................................................................................................................................... 21 

ANNEXE : LISTE DES ESPECES OBSERVEES PAR ADNE ........................................................................................... 24 

 
 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

Ce chapitre présente les résultats des suivis des poissons par ADN environnemental réalisés en 2020 en région 
Corse regroupant 19 sites d’échantillonnage. 
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Suivi des populations de poissons et évolutions 
méthodologiques 

 

I. Contexte et objectifs 

La Méditerranée est considérée comme un haut-lieu de biodiversité au vu du nombre et de la diversité d’espèces 
qu’elle accueille (Myers et al., 2000). On dénombre à ce jour plus de 600 espèces de poissons marins en mer 
Méditerranée, dont une partie majoritaire provient de l’Atlantique (Quignard and Tomasini, 2000). La partie 
orientale abrite plus de 66 % de cette diversité en raison du gradient thermo halin allant d’Est en Ouest (Malak 
et al., 2012). De même que l’Atlantique a approvisionné la partie occidentale de la Méditerranée, la partie 
orientale a été alimentée en espèces d’origine Indopacifique par le canal de Suez (George and Athanassiou, 1967; 
Golani, 2000, 2005). Parmi les 600 espèces de poissons de la mer Méditerranée, 74 sont considérées comme 
endémiques. Ces dernières peuplent en majorité la partie occidentale de la Méditerranée, notamment le long 
des côtes liguriennes, tyrrhéniennes et tunisiennes (Malak et al., 2012). La situation géographique de la 
Méditerranée, située entre l’Atlantique et la mer rouge, lui octroie un flux d’espèces exotiques agissant comme 
une « pompe à diversité ». Cette dernière augmente la biodiversité (Quignard and Tomasini, 2000). 

L’organisation fonctionnelle et biogéographique des communautés ichtyologiques côtières méditerranéennes 
est peu connue (Bouchoucha and Herve, 2013). Les études réalisées en France se sont essentiellement 
concentrées sur les Aires Marines Protégées ou ont concerné les espèces exploitées (Harmelin, 1987; Francour 
and Harmelin, 1989; Francour and Finelli, 1991; Bouchereau et al., 1992; Dufour et al., 2007; Lenfant et al., 2008; 
Seytre and Francour, 2008; Mouillot et al., 2011) 

Le suivi des peuplements ichtyologiques nécessite de disposer d’une méthode non destructive, utilisable à large 
échelle et dans différentes situations, sur une gamme de profondeurs recouvrant une part importante de la zone 
côtière. Cette méthode doit être peu perturbatrice et sa mise en œuvre ne doit pas engendrer de coûts 
prohibitifs. Les méthodes jusqu’alors utilisées sont basées sur des captures (Lobry et al., 2006) et/ou des 
observations visuelles (Sale and Douglas, 1981) dont les plus communes (UVC, Underwater visual census) sont 
réalisées directement par des plongeurs (Harmelin-Vivien and Harmelin, 1975; Seytre and Francour, 2008) le long 
de transects ou en statique à partir d’un point d’observation. Les progrès technologiques et la diminution des 
coûts de matériel ont permis aux techniques basées sur la vidéo de se développer pour les suivis ichtyologiques. 
Ces techniques restent cependant limitées par les contraintes de visibilité et la nature mobile des organismes 
observés. La technologie de recherche de traces d’ADN dans l’environnement a fortement progressé ces 
dernières années et permet aujourd’hui un recensement non invasif et exhaustif des populations de poissons. 

Andromède Océanologie a démarré en 2015, en partenariat avec l’Agence de l’eau RMC, un réseau de 
surveillance des assemblages ichtyologiques marins côtiers de Méditerranée française (réseau PISCIS). La 
première campagne océanographique (Juin 2015) a permis une évaluation globale des cortèges piscicoles, entre 
le delta du Rhône et la frontière maritime italienne, incluant la Corse. Un programme d’acquisition vidéo a ainsi 
été instauré. Lors des campagnes successives, des évolutions méthodologiques ont été apportées et une 
amélioration du protocole d’acquisition de données a été mise en place. En 2020, la technique d’échantillonnage 
a évolué de la vidéo vers l’ADN environnemental. Ce chapitre présente les résultats du réseau PISCIS pour la 
campagne 2020 en Corse, regroupant 19 sites d’échantillonnage. 

Sur la base d’une méthode non invasive et exhaustive, l’ADN environnemental, l’objectif est de décrire les 
cortèges ichtyologiques des fonds côtiers de la Corse. Cette description est basée sur une analyse de la richesse 
spécifique, et de la répartition des groupes trophiques et des différents groupes d’espèces cibles en fonction des 
sites et des principaux habitats marins.  

Les objectifs à moyen terme de cette étude sont d’identifier les relations qui existent entre ces descripteurs et 
les pressions anthropiques, les données acoustiques et les données de température. 



 

 

Les objectifs à plus long terme sont d’évaluer la qualité des eaux côtières à travers une combinaison de 
descripteurs des communautés ichtyologiques afin de répondre aux objectifs environnementaux de la Directive 
Cadre Stratégie pour le Milieu Marin (2008/56/CU du 17 juin 2008, DCSMM). 

 

II. Méthodologie 

II.A. Protocole d’échantillonnage 

Les sites échantillonnés en 2020 correspondent aux sites déjà suivis dans le cadre des réseaux de surveillance 
RECOR (récifs coralligènes) et TEMPO (herbiers de posidonie, sites en limite inférieure et sites à -15 mètres). 

Tous les sites échantillonnés font l’objet d’une surveillance acoustique (réseau CALME) et sont 
équipés de capteurs de température (réseau CALOR). Des corrélations statistiques pourront 
ainsi être réalisées entre les données acoustiques, les données de température et les données 
biologiques. 

La carte suivante présente les différents sites du réseau PISCIS en suivi en Corse en 2020, soit 19 stations (7 
stations Coralligène, 8 stations Herbier à 15m, 1 station Herbier en limite inférieure et 3 transects surface). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

FIGURE 1 LOCALISATION DES SITES D'ECHANTILLONNAGE DU RESEAU PISCIS EN 2020 SELON L’HABITAT (19 STATIONS (7 

STATIONS CORALLIGENE, 8 STATIONS HERBIER A 15M, 1 STATION HERBIER EN LIMITE INFERIEURE ET 3 TRANSECTS 

SURFACE)).  
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II.B. Matériel de prélèvement et d’analyse 

Matériel de prélèvement 

La collecte des échantillons d’ADN environnemental est réalisée à l’aide d’une technique développée par la 
société SPYGEN (http://www.spygen.com/fr/), permettant la filtration de 30 litres d’eau à travers une capsule 
de filtration à 0,2 µm. Plus précisément, les kits VigiDNA MW1 sont utilisés. Ces kits stériles intègrent les 
consommables nécessaires pour l’échantillonnage et notamment un tuyau, une crépine, une capsule de filtration 
à très faible porosité (0,2 µm) et un tampon de conservation de l’ADN (CL1). Ces kits sont stériles afin de prévenir 
toute contamination par de l’ADN humain ou autres ADN.  

Type de transects 

Deux types de transects sont réalisés : 

 Les transects en surface sont réalisés avec une pompe péristaltique alimentée par une batterie 
12V. L’échantillonnage se fait par filtration de 30 litres d’eau de mer, en surface, par transect, depuis le 
bateau. Les transects sont réalisés au plus proche de la côte sur une distance de 5 km (1 aller /retour). 
La vitesse du bateau doit être de 10 km/h, afin de filtrer 30 L en 30 min sur 5km. L’ADNe est prélevé 
dans la capsule de filtration. 

 Les transects en plongée sont réalisés à l’aide d’une pompe étanche fixée sur un scooter 
sous-marin. Ainsi, l’échantillonnage se fait par filtration de 30 litres d’eau de mer, directement sur le 

fond, au plus près du substrat, pour optimiser les chances de détecter les espèces.  

FIGURE 2 SYSTEMES D’ECHANTILLONNAGE D’ADN ENVIRONNEMENTAL : POMPE PERISTALTIQUE (A GAUCHE) ET POMPE 

ETANCHE (A DROITE). 

Dans cette étude, les résultats des transects surfaces seront comparés aux résultats des transects réalisés en 
plongée sur chacune des biocénoses échantillonnées, dans l’encart « comparaison par habitat ». 

Notre système étanche de filtration de l’eau de mer (pour directement recueillir l’ADNe au plus près de l’habitat 
à partir de la technique VigiDNA) a fait l’objet d’une déclaration d’invention entre l’université de Montpellier et 
les entreprises Andromède océanologie, Spygen et Subspace.  

Cette méthode maximise notre efficacité de détection de l’ADNe potentiellement rare en mer et évite les 
contaminations liées à l’usage de multiples contenants (sacs ou bouteilles niskin) obligeant une filtration en 
surface après la plongée (Mouillot, Comm. pers.). Positionnée sur un scooter la pompe permet de filtrer 30 L 
d’eau à la profondeur voulue. La réalisation de transects de prélèvement permet d’optimiser les prélèvements 
sur les sites.  

http://www.spygen.com/fr/


 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

FIGURE 3 : POMPE ETANCHE CONÇUE PAR SUBSPACE, ANDROMEDE OCEANOLOGIE ET L’UNIVERSITE DE MONTPELLIER. 

 

Traitement des échantillons 

L’extraction (réalisée en salle blanche), l’amplification, le séquençage de l’ADNe (technologie Miseq®) et les 
analyses bioinformatiques sont réalisés par SPYGEN, selon les protocoles présentés dans ces deux publications 
scientifiques : Valentini et al. 2016 et Pont et al. 2018. Les échantillons sont centrifugés à 15 000 g durant 15 min, 
à 6°C, après quoi le surnageant est éliminé et 360 µL de tampon ATL sont ajoutés. L’extraction est réalisée avec 
le kit d’extraction DNeasy Blood and Tissue (Qiagen). Avant la PCR, un tag est ajouté à chaque échantillon, afin 
de pouvoir l’identifier. Après l’amplification, les échantillons sont titrés par électrophorèse et purifiés. Le 
séquençage sera réalisé avec un séquenceur Illumina Miseq. 12 PCR seront réalisées sur chaque échantillons 
pour plus de robustesse, et une PCR de contrôle sera réalisée pour évaluer la contamination. 

Afin de pouvoir assigner un taxon aux séquences génétiques amplifiées dans nos échantillons ADNe, il est 
nécessaire de construire une base de référence taxonomique au préalable avec les espèces pour lesquelles une 
séquence d’ADN de 12S contenant l’amorce utilisée est déjà connue. Nous utilisons pour cela la liste des poissons 
de la mer Méditerranée de FishBase (http://fishbase.mnhn.fr), et les informations taxonomiques trouvées sur 
NCBI (www.ncbi.nlm.nih.gov), que nous comparons à la liste des séquences du fragment de gêne mitochondrial 
12S des Actinoptérygiens et Chondrichtyens de la base de données European Nucleotid Archive 
(www.ebi.ac.uk/ena). Nous avons complété ces bases 12S récemment ; nous sommes donc en mesure 
d’identifier plus de 90% des espèces des côtes méditerranéennes occidentales. 

Les séquences sont alignées avec le logiciel U-GENE. Pour chaque espèce, nous renseignons également son statut 
de conservation IUCN, son habitat et sa provenance (native, endémique, introduite). Les séquences de mauvaise 
qualité sont éliminées. Les séquences identiques sont regroupées en exemplaire unique afin de ne conserver 
qu’un seul exemplaire de chaque séquence. 

La méthode d’assignation est réalisée avec la fonction ecotag du package ObiTools. Le programme utilise 3 
entrées : les séquences devant être assignées, une base de données taxonomique renseignant les relations entre 
taxons, et la base de référence des poissons de méditerranée, dont l’identifiant unique permet de les relier à la 
taxonomie. Ecotag compare chaque séquence à la base de référence et calcule la similarité comme le ratio entre 
la longueur de la plus longue chaine commune et la longueur du plus court alignement correspondant. Ecotag 
ne garde ensuite que les séquences qui ont la plus grande similarité et leur assigne le taxid du taxon 

Pompe 

Scooter 

Filtre 

Pompe 
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correspondant. Si l’assignation à l’espèce ne peut se faire précisément (>98%), le programme assignera à la 
séquence le genre (96-98%) ou la famille (90-96%) ou remontera au dernier ancêtre commun selon la base de 
référence. 

Les différentes étapes du traitement de l’ADN environnemental sont présentées sur la figure ci-dessous : 

 

FIGURE 4 : SCHEMA RECAPITULATIF DE LA CHAINE DE TRAITEMENT DES ECHANTILLONS D 'ADN. 

 

II.C. Analyse des données 

L’analyse des échantillons d’ADN environnemental permet d’obtenir une liste des espèces observées. 

Plusieurs informations ont été extraites de la base de données « FishBase » (Froese, R. and Pauly) pour les 
espèces de poissons identifiées dans les vidéos ou par ADNe : 

 Taille maximale d’un individu de l’espèce ; 

 Groupe trophique (régime alimentaire) : herbivore, zooplanctonivore diurne ou nocturne, 
macrocarnivore, mesocarnivore, piscivore ou omnivore. 

 Habitat préférentiel 

 Statut de protection UICN 

 Températures habituelles d’observation 

 

Description des assemblages 

La base de données est manipulée et analysée avec le logiciel R (R Core Team, 2016). La première phase de 
l’analyse des données consiste à dresser une description des cortèges ichtyologiques des sites échantillonnés. 
Pour ce faire, nous avons retenu plusieurs descripteurs et indices de diversité dont la formule et la définition 
sont indiquées dans le tableau suivant : 

TABLEAU 1 : DESCRIPTEURS DES ASSEMBLAGES ICHTYOLOGIQUES 



 

 

Descripteurs Formules Composants Finalités 

Richesse spécifique   
nombre d’espèces 
comptées sur un point 
d’échantillonnage 

Indicateur de diversité 
fonctionelle 

  

diversité des traits 
écologiques (régime 
alimentaire, 
croissance, reproduction, 
taille etc..) au sein d’un 
site 

Large Reef Fish Indicator   

nombre d’espèces de 
poissons de récif 
de grande taille (20 cm 
ou plus à l’âge adulte) 

Indicateur crypto-
benthique 

  

nombre d’espèces de 
poissons de récif 
de petite taille 10 cm ou 
moins à l’âge adulte) 

Indicateur UICN   

Nombre d’espèces 

présente sur la liste rouge 
de l’UICN 

Indicateur non indigène   

Nombre d’espèces 
invasives ou exotiques 
présentes sur le site 
échantillonné 

Indicateur thermique   
température "préférée" 
des espèces de poissons 
sur un site 

    

 

Ces indicateurs sont calculés à différentes échelles : 

 Site (trois habitats confondus) ; 

 Site-Habitat (habitat pour chaque site) ; 

 Habitat (tous sites confondus). 

Les données sont analysées à l’aide de modèles et de méthodes statistiques classiques (modèle linéaire, test de 
Fisher, test de Student, …) pour faire ressortir les relations entre indicateurs et variables explicatives. 

 

La plateforme MEDTRIX 

Les principaux résultats du réseau PISCIS pour les années 2015-2020 sont disponibles en ligne sur la plateforme 
MEDTRIX (réseau PISCIS, https://plateforme.medtrix.fr/) : 

- la localisation de l’ensemble de sites d’échantillonnage ; 

- les principaux descripteurs par site : pour les années 2015-2019 des indicateurs de biomasse sont présentés 
(analyse des caméras vidéos), pour 2020 d’autres indicateurs ont été développés. 

  

https://plateforme.medtrix.fr/
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III. Résultats 

Comme tout inventaire faunistique, un inventaire ichtyologique fait face à un défi majeur : la mobilité des 
espèces observées. Au-delà des caractéristiques de l’habitat et de la méthode de comptage employée, les 
espèces identifiées et leur abondance peuvent varier significativement en fonction de la saison, de l’heure, des 
conditions météorologiques, ... C’est pourquoi aucun inventaire, sauf cas très particulier (zone isolée et 
délimitée), ne peut se prétendre complétement exhaustif. Idéalement, il faudrait répéter ce type d’inventaire 
plusieurs fois, à différentes dates, à différentes heures, dans différentes conditions météorologiques, afin de 
consolider le jeu de données et de s’assurer qu’il soit bien représentatif des cortèges qui peuplent chacun des 
sites. Les résultats qui suivent sont donc à considérer avec prudence.  

 

III.A. Description des assemblages ichtyologiques 

L’objectif de cette partie est de fournir une vue d’ensemble des peuplements de poissons sur les sites 
échantillonnés lors des campagnes océanographiques, en présentant les valeurs des différents descripteurs (par 
site, par habitat, par groupe trophique) et en analysant leurs distributions. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

FIGURE 5 : CARANGUES ET BARRACUDAS EN 

MEDITERRANEE © LAURENT BALLESTA. 

 

Liste des taxons observées 

45 familles, 77 genres et 99 espèces différentes ont été détectés en Corse en 2020. La liste des espèces 
détectées est disponible en annexe. 

  



 

 

Richesse spécifique 

 

FIGURE 6 : RICHESSE SPECIFIQUE PAR SITE ET PAR HABITAT 

 

La richesse spécifique est en moyenne légèrement supérieure 
sur l’herbier à 15 m et sur les transects surface (non significatif, 
ns). 

Les sites présentant la plus forte richesse spécifique sont les sites 
de Calvi situés à l’extérieur et dans la réserve. Le site « Calvi 
Outside 5 » est le seul où a été détecté la Baudroie commune 
Lophius piscatorius en 2020. Les autres sites sont situés dans le 
golfe de St Florent : Sec 15-20m, Sud-Nonza. 

On note que la richesse spécifique est inférieure à l’extérieur par 
rapport à l’intérieur de la réserve sur le site de Calvi. 

FIGURE 7 RICHESSE SPECIFIQUE PAR HABITAT EN 

COMPARAISON AUX TRANSECTS SURFACE 
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FIGURE 8 : UNE BEAUDROIE, LOPHIUS PISCATORIUS (PROJET MER-VEILLE, ANDROMEDE OCEANOLOGIE) 

  



 

 

Indicateur de diversité fonctionnelle 

 

FIGURE 10 : INDICATEUR DE DIVERSITE FONCTIONNELLE PAR SITE ET 

PAR HABITAT 

 

La diversité fonctionnelle est variable en fonction des sites et 
des habitats et est en moyenne légèrement supérieure sur les 
transects surface (ns).  

Les sites présentant la plus forte diversité fonctionnelle sont à 
nouveau le site de Calvi (hors de la réserve), suivi par deux sites 
localisés sur la côte Est : Fautea (herbier – Nord du golfe de 
Porto-Vecchio) et Vacca (coralligène - au sud du golfe de Porto-
Vecchio).  

La diversité fonctionnelle semble aussi supérieure à l’extérieur 
de la réserve de Calvi comparé à l’intérieur. 

  

FIGURE 9 : INDICATEUR DE DIVERSITE 

FONCTIONNELLE PAR HABITAT EN COMPARAISON 

AUX TRANSECTS SURFACE 
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Indicateur des espèces de poissons de récif de grande taille (LRFI) 

 

FIGURE 12 : INDICATEUR LRFI PAR SITE ET PAR HABITAT 

 

L’indicateur des espèces de poissons de récif de grande taille 
est variable en fonction des sites et des habitats et est en 
moyenne légèrement supérieur sur les transects surface (ns). 

Les sites présentant le plus fort LRFI sont à nouveau les sites 
de Calvi situés à l’extérieur et dans la réserve, suivis par les 
sites de Fautea, Baie de Tamaronne et du cantonnement de St 
Florent. Le site « Calvi Outside 5 » est le seul où ont été 
détectés, en plus de baudroie commune, les deux poissons de 
récifs de grande taille Bothus podas et Pegusa nasuta.  

L’indicateur des espèces de poissons de récif de grande taille 
semble aussi supérieur à l’extérieur de la réserve de Calvi 
comparé à l’intérieur. 

  

FIGURE 11 : INDICATEUR LRFI PAR HABITAT EN 

COMPARAISON AUX TRANSECTS SURFACE 



 

 

 

FIGURE 13 BOTHUS PODAS ET PEGUSA NASUTA (PROJET MER-VEILLE, ANDROMEDE OCEANOLOGIE) 
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Indicateur crypto-benthique (CB) 

 

FIGURE 15 : INDICATEUR CRYPTO-BENTHIQUE PAR SITE ET PAR 

HABITAT 

 

L’indicateur crypto-benthique est variable en fonction des 
sites et des habitats et en moyenne légèrement supérieur sur 
les transects surface (F=6.6, p-value<0.005). 

Les sites présentant le plus fort indicateur crypto-benthique 
sont à nouveau les sites de Calvi situés à l’extérieur ou dans la 
réserve, ainsi que le site « Agriates ». Ces sites sont les seuls 
sur lesquels a été détectée l’espèce crypto-bentique Gobius 
paganellus. 

L’indicateur crypto-benthique semble aussi supérieur à 
l’extérieur de la réserve de Calvi comparé à l’intérieur. 

FIGURE 14 : INDICATEUR CRYPTO-BENTHIQUE PAR 

HABITAT EN COMPARAISON AUX TRANSECTS 

SURFACE 



 

 

Indicateur liste rouge UICN 

 

FIGURE 16 : INDICATEUR UICN PAR SITE ET PAR HABITAT 

 

L’indicateur UICN est assez homogène en fonction des sites et 
des habitats (ns). 

Le site de Tarco présente un indicateur UICN plus élevé que les 
autres car il s’agit du seul site où a été observé en 2020 l’ange 
de mer (Squatina squatina), classé sur la liste rouge de l’IUCN 
en danger critique.  

FIGURE 17 : INDICATEUR UICN PAR HABITAT EN 

COMPARAISON AUX TRANSECTS SURFACE 
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FIGURE 18 : ANGE DE MER (SQUATINA SQUATINA), BASTIA, -40 M (© LAURENT BALLESTA). 



 

 

Indicateur non indigène 

Aucune espèce envahissante n’a été détectée sur la campagne PISCIS en Corse en 2020. 

 

Indicateur thermique 

FIGURE 20 : INDICATEUR THERMIQUE PAR SITE ET PAR HABITAT 

 

L’indicateur thermique est variable en fonction des sites et des 
habitats (ns). 

L’indicateur thermique est en moyenne inférieur pour l’habitat 
coralligène, ce qui est cohérent avec la profondeur moyenne plus 
importante pour cet habitat comparé aux autres habitats analysés. 

  

FIGURE 19 : INDICATEUR THERMIQUE PAR 

HABITAT EN COMPARAISON AUX TRANSECTS 

SURFACE 
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III.B. Comparaison ADN environnemental et Caméra 

Nous comparons les méthodologies de suivi des populations de poissons entre la caméra 360° (2015 à 2019) et 
l’ADN environnemental (2020), sur la région Corse. Cette comparaison est réalisée sur les indicateurs communs 
aux deux méthodes (liste d’espèces observées/détectées et richesse spécifique). 

 

Richesse spécifique 

 

FIGURE 21 : RICHESSE SPECIFIQUE PAR HABITAT (EN COMPARAISON AUX TRANSECTS SURFACE EN 2020) ET ANNEE 

 

La figure ci-dessus présente la richesse spécifique par habitat, année et méthode d’échantillonnage (caméra 360° 

en 2015 et 2017 et ADN en 2020). 

La richesse spécifique varie en fonction des habitats mais aussi en fonction de la méthode d’échantillonnage 

(F=149, p<10-15). On observe en effet pour les années de 2015 à 2019, qui regroupent un plus grand nombre de 

stations, une plus forte richesse spécifique sur l’herbier et particulièrement à 15 m de profondeur. Les 

observations de 2020 semblent montrer une richesse spécifique plus élevée par ADN que par caméra, 

indépendamment de l’habitat. Cette observation est détaillée par l’analyse des listes d’espèces ci-dessous. 

  



 

 

Liste d’espèces 

La figure précédente montre une part importante des transects surface dans la richesse spécifique observée. 

Ces transects sont donc écartés des analyses ci-dessous. 

 

TABLEAU 2 : COMPARAISON DU NOMBRE DE TAXONS DETECTES 

 Caméra 360° ADNe 

Nombre de familles 10 37 

Nombre de genres 15 67 

Nombre d’espèces 23 86 

 

Le tableau 8 et la figure ci-contre montre la 

différence dans le nombre de taxons détectés 

par chaque méthode.  

 

On observe une différence importante dans le 

nombre d’espèces observées par chaque 

méthode, avec 15 espèces observées en 

commun par chacune des méthodes, 8 espèces 

observées uniquement par la caméra (les 3 

espèces les plus observées sont Symphodus 

mediterraneus et rostratus, et Sphyraena 

viridensis) et 71 espèces observées uniquement 

par l’ADN (les 3 espèces les plus observées sont 

Gobius xanthocephalus, Scorpaena scrofa, et 

Epinephelus marginatus). 

 

 

FIGURE 22 :  DIAGRAMME DE VENN REPRESENTANT LE NOMBRE DE TAXONS DETECTES/OBSERVES PAR CHAQUE METHODE 

 

FIGURE 23 : EPINEPHELUS MARGINATUS ET SYMPHODUS MEDITERRANEUS (PROJET MER-VEILLE, ANDROMEDE 

OCEANOLOGIE) 
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IV. Synthèse 

En région Corse, cette première mission PISCIS a permis l’échantillonnage de 19 sites-habitat par ADN 
environnemental. Au total, 45 familles, 77 genres et 99 espèces différentes ont été détectés lors de cette 
campagne. Plusieurs indicateurs ont pu être calculés à différents niveaux : site, site-habitat, habitat. Pour la 
majorité des indicateurs, les transects en surface présentent des valeurs légèrement plus élevées et l’habitat 
coralligène des valeurs légèrement moins élevées en moyenne que les autres habitats (herbier de posidonie 15 
m et limite inférieure), mais cette tendance reste faible.  

D’un point de vue géographique, on observe une richesse spécifique et un indicateur crypto-benthique plus 
élevés dans les secteurs de Calvi et dans le cantonnement de pêche de St Florent, une diversité fonctionnelle 
plus élevée également dans le secteur de Calvi et dans le secteur du golfe de Porto-Vecchio. Les résultats des 
analyses menées à l’extérieur et à l’intérieur de la réserve de Calvi montrent une richesse spécifique, une 
diversité fonctionnelle, des espèces de poissons de récif de grande taille et des espèces crypto-benthiques plus 
importantes en dehors de la réserve. Ces résultats confirment ceux publiés le 28 Avril dans la revue Proceedings 
of the Royal Society B (Boulanger et al., 2021) qui montrent « une augmentation de la biodiversité en poissons 
en fonction de la distance à la réserve ». Ce résultat inédit et surprenant révèle un nouveau paradoxe en 
conservation. L’autre résultat marquant de cette étude est « la différence de composition en espèces entre les 
réserves et leur extérieur. Malgré la proximité géographique, ces sites présentent des espèces très différentes 
avec notamment bien plus d’espèces crypto-benthiques comme les gobies à l’extérieur des réserves, alors que les 
espèces vulnérables restent plus présentes à l’intérieur des réserves ». 

En 2020, la méthode d’échantillonnage du réseau PISCIS est passée de la caméra 360° à l’ADN environnemental. 
La comparaison des deux méthodes montre que l’ADNe permet de détecter une plus grande diversité d’espèces 
que la caméra, et donc une détection plus exhaustive des populations de poissons. En 2020, sur le site Tarco, 
ces analyses ADNe ont notamment permis de détecter pour la première fois l’ange de mer (Squatina squatina). 
Ces données ont été à l’origine du projet ANGE porté par l’Université de Montpellier en partenariat avec 
Andromède Océanologie et le Parc naturel marin du Cap Corse et de l’Agriate visant à mieux connaitre la biologie 
de l’ange de mer, son habitat et les pressions qui s’y exercent.  

Le réseau PISCIS, avec des stations sur l’ensemble de la côte, réparties sur les deux habitats prioritaires que sont 
l’Herbier de posidonie et le Coralligène, représente une base solide pour un suivi à long terme des assemblages 
ichtyologiques de Méditerranée française. Elles complètent les données biologiques issues des réseaux TEMPO 
et RECOR et fournissent des informations ponctuelles sur le fonctionnement de ces écosystèmes, c’est-à-dire 
sur les fonctions que ces écosystèmes assurent comme par exemple la fonction d’habitat. Pour les campagnes 
de surveillance 2021 à 2023, la méthode d’ADNe est privilégiée à la vidéo. Le calcul les indicateurs sera effectué 
sur un nombre important de points de surveillance, et à différents pas de temps. Ces nombreuses acquisitions 
de données prévues pour les années à venir sont très encourageants et laissent présager des résultats très 
intéressants à moyen terme vers une meilleure compréhension de la distribution des assemblages ichtyologiques 
en Méditerranée française, qui seront intégrés dans le prochain atlas de surveillance biologique. 

Les données du réseau PISCIS permettront aussi de mettre à jour les grilles d’interprétation des différents 
indicateurs de l'état écologique du coralligène et de l’herbier développés pour l’atlas cartographique grâce à 
l’amélioration des connaissances et à l’acquisition de nouvelles données avec les campagnes postérieures à 2019. 
En effet, pour chaque indicateur nous avons réalisé un classement des valeurs en couvrant toute la distribution 
des valeurs observées pour cet indicateur sur l’ensemble des données de la surveillance. Le score attribué 
dépend donc de la distribution globale des valeurs sur toutes les données de surveillance. 

 

  

https://www.andromede-ocean.com/wp-content/uploads/2021/04/Boulanger2021_procB_compressed.pdf
https://www.andromede-ocean.com/wp-content/uploads/2021/04/Boulanger2021_procB_compressed.pdf
https://medtrix.fr/wp-content/uploads/2020/12/Atlas-de-surveillance-biologique-Synth%C3%A8se-2020_06112020.pdf
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 Annexe : Liste des espèces observées par ADNe 

Famille Genre Espece 

Apogonidae Apogon imberbis 

Belonidae Belone belone 

Blenniidae Aidablennius sphynx 

Blenniidae Blennius ocellaris 

Blenniidae Lipophrys trigloides 

Blenniidae Parablennius incognitus 

Blenniidae Parablennius gattorugine 

Blenniidae Salaria pavo 

Bothidae Bothus podas 

Carangidae Seriola dumerili 

Carangidae Trachurus mediterraneus 

Centracanthidae Spicara maena 

Centracanthidae Spicara flexuosa 

Centriscidae Macroramphosus scolopax 

Cepolidae Cepola macrophthalma 

Chlorophtalmidae Chlorophthalmus agassizi 

Clupeidae Sardina pilchardus 

Clupeidae Sardinella aurita 

Congridae Conger conger 

Dasyatidae Dasyatis thetidis 

Exocoetidae Cheilopogon heterurus 

Gobiidae Buenia affinis 

Gobiidae Corcyrogobius liechtensteini 

Gobiidae Crystallogobius linearis 

Gobiidae Deltentosteus collonianus 

Gobiidae Gobius xanthocephalus 



 

 

Gobiidae Gobius cruentatus 

Gobiidae Gobius geniporus 

Gobiidae Gobius paganellus 

Gobiidae Gobius bucchichi 

Gobiidae Lebetus guilleti 

Gobiidae Leusueurigobius suerii 

Gobiidae Millerigobius macrocephalus 

Gobiidae Odondebuenia balearica 

Gobiidae Pseudaphya ferreri 

Gobiidae Speleogobius trigloides 

Gobiidae Zebrus zebrus 

Haemulidae Pomadasys incisus 

Istiophoridae Istiophorus albicans 

Labridae Coris julis 

Labridae Symphodus ocellatus 

Labridae Symphodus tinca 

Labridae Symphodus melanocercus 

Labridae Thalassoma pavo 

Lophiidae Lophius piscatorius 

Molidae Mola mola 

Moronidae Dicentrarchus labrax 

Mugilidae Chelon labrosus 

Mugilidae Chelon auratus 

Mugilidae Chelon ramada 

Mugilidae Oedalechilus labeo 

Mullidae Mullus barbatus 

Mullidae Mullus surmuletus 

Muraenidae Muraena helena 

Myctophidae Ceratoscopelus maderensis 
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Myctophidae Myctophum punctatum 

Myctophidae Notoscopelus elongatus_N. 

Myliobatidae Myliobatis aquila 

Pomacentridae Chromis chromis 

Potamotrygonidae Taeniura meyeni 

Rajidae Raja asterias 

Salmonidae Salmo salar 

Sciaenidae Sciaena umbra 

Scombridae Euthynnus alletteratus 

Scombridae Sarda sarda 

Scorpaenidae Scorpaena scrofa 

Scorpaenidae Scorpaena porcus 

Scorpaenidae Scorpaena notata 

Scyliorhinidae Scyliorhinus canicula 

Serranidae Epinephelus marginatus 

Serranidae Serranus scriba 

Serranidae Serranus cabrilla 

Serranidae Serranus hepatus 

Soleidae Pegusa nasuta 

Sparidae Boops boops 

Sparidae Dentex dentex 

Sparidae Diplodus annularis 

Sparidae Diplodus sargus 

Sparidae Diplodus puntazzo 

Sparidae Diplodus vulgaris 

Sparidae Lithognathus mormyrus 

Sparidae Oblada melanura 

Sparidae Pagellus erythrinus 

Sparidae Pagellus bogaraveo 



 

 

Sparidae Pagellus acarne 

Sparidae Sarpa salpa 

Sparidae Sparus aurata 

Sparidae Spondyliosoma cantharus 

Sphyraenidae Sphyraena sphyraena 

Squatinidae Squatina squatina 

Syngnathidae Syngnathus acus 

Synodontidae Synodus saurus 

Torpedinidae Torpedo marmorata 

Trachinidae Trachinus draco 

Tripterygiidae Tripterygion delaisi 

Tripterygiidae Tripterygion melanurum 

Tripterygiidae Tripterygion tripteronotum 

Uranoscopidae Uranoscopus scaber 

Xiphiidae Xiphias gladius 
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