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RESUME ¢ Un renouveu des recherdces sur les vecteurs de Plasmodium en Afrique et le développement des techniques
de génétique et biologie moléculaire, en particulier sous I’impulsion de ’OMS et du programme PAL du Ministere fran-
cais de la recherch e, a permis de mieux connaitre la biologie et la systématique des principaux groupes de vecteurs. Cet article
fait le point sur le complexe Anopheles gambiae et les formes M et S d’An. gambiae s.s., sur les especes du groupe An. funes -
tus et le poly mo rphisme génétique d’An. funestus, sur les quat re especes du groupe An. nili, sur les deux espéces prob ables
du complexe An. moucheti et sur An. mascarensis.
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ABSTRACT ° Renewed interest in research on Plasmodium vectors in Africa and development of genetic and molecular biology
teclmiques has been spearheaded by the WHO and the PAL+ program of the French research ministry. New findings have led
to a better understanding of the systematics and biology of the main vector groups. The purpose of this article is to describe the
newest data on the Anopheles gambiae complexand the M and S fo rms of An. gambiaes.s., on species in the An. funestus group
and genetic polymorphism of An. funestus, on the two prob able species in the An. moucheti complex, and on An. mascarenesis.
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La transmission des Plasmodium et la biologie des pri n-
cipaux vecteurs en Afrique sont connues dans leurs
grandes lignes depuis plus de 50 ans (1). La description puis
I’identifi c ation des especes vectrices se faisait alors sur des
criteres mopphologiques, et des sous-divisions intitulées
sous-especes, formes, races, variétés, etc. étaient signalées
sur la base de crite res géographiques, comportementaux, de
niveau de transmission palustre ou de petites différences
morphologiques a un stade de développement donné de
I’anophele.
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Deés le début du XXc© siecle, deux formes
d’Anopheles gambiae Giles, 1902, étaient reconnues, une
se développant en eau douce, I’ autreen eau saumatre. Plus
tard, I’étude des croisements entre populations d’eau salée
et d’eau douce (2), et I’étude de I’héritahilité de la résistance
a la dieldrine par des croisements entre populations sen-
sibles et résistantes a cet insecticide (3), ont permis de
démontrer que An. gambiae était un ensemble d’especes
(d’abord nommées An. gambiae A, An. gambiae B, An.
melas, An. merus), différentes génétiquement mais iden-
tiques morphologiquement. C’est ce qu’on appelle un com-
plexed’especes. Puis, An. gambiae A lui-méme (An. gam -
biae s.s.) s’est avéré étre un regroupement de fommes
chromosomiques, les cytotypes, jusqu’a ce que récemment
on découvre que ces cytotypes se regroupaient en au moins
deux formes, M et S, dites moléculaires, pouvant étre consi-
dérées comme deux vraies especes (4) Les études sefoca-
lisent maintenant sur 1’étude du génome d’An. gambiae.

«Jusqu’ou iront-ils ?» entend t’-on parfois. Est-il
nécessaire d’approfondir 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 descrip-
tionfacile, c’est que la « Nature» elle-méme s’en est don-
née a cceur joie dans la dive rsité. Pres de 900 000 especes
d’insectes sont déja signalées, représentant plus de 80 % des
especes animales décrites. 10 000 nouvelles especes d’in-
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sectes sont publiées chaque année, et on estime entre 2 et
30 millions le nombre d’especes restant a découvri r. A titre
d’exemple, da Cunha Ramos et Brunhes, dans un ouvrage
aparaitreen 2003 décrivent 48 nouvelles especes malgaches
de moustiques du genre U ranotaenia(5).

En ce qui concerne les vecteurs de Plasmodium,
cette re cherdhe de la précision n’est pas qu’un pur exercice
académique visant a ajouter un nom dans un catalogue. Bien
sdr, il serait plus simple de se contenter d’un seul vecteur
de Plasmodium (I’Anopheles), mais la réalité est beaucoup
plus complexe. La connaissance de la systématique a un
intérét treés concret dans les straté gies de contrdle actuelles
et futures. Viendrait-il a 1’idée d’un parasitologiste de
regrouper dans une méme entité les 4 Plasmodium
humains, a un bactéri ol ogiste de dire que toutes les souche s
d’Echerichia coli se valent, a un virologiste que les virus
de I'imnunodéficience humaine (VIH) sont équivalents en
teme de pathogénicité ? De la méme maniere, il y a sou-
vent des différences extrémement importantes en terme de
t ransmission palustre entre deux especes d’anopheles d’un
méme complexe. Leur biologie, et par la méme les
méthodes de contrdle a mettre en place, ne sont pas les
mémes, sans parler de la possibilité que ces différentes
especes ou populations transmettent des génotypes de
Plasmodium de pathogénicité, viulence, phénotype cli-
nique différents.

Par ailleurs, si le concept d’espéce au sens biolo-
gique que lui donne Mayr (6) «une espece est un groupe
de populations naturelles réellement ou potentiellement
inter-fécondes, isolées du point de vue rep roductif des autres
groupes équivalents », est utile pour décri re et élaborer des
stratégies de lutte, ce sont bien les populations spatio-tem-
poreles de vecteurs (c.a.d. des individus d’une méme
espece en un lieu et un temps donnés), en relation avec les
populations humaines et plasmodiales qui constituent I’unité
réellement fonctionnelle d’un systéme vectoriel.

Le programme PAL+ du Ministere frangais de la
Recherchea permis a un réseau d’entomologistes médicaux
francais et africains de conduire des recherches sur les ve c-
teurs africains et malgaches, et d’explorercette complexité.
Cet article présente des données récentes obtenues entre
2000 et 2003 sur les principaux groupes ou complexes
d’anopheles vecteurs en Afrique.

LE COMPLEXE ANOPHELES GAMBIAE

Le complexe An. gambiae regroupe aujourd’hui sept
especes : An. gambiae et An. ambiensis, deux des vecteurs
majeurs de plasmodium en Afrique, ainsi que An. melas, An.
mems, An. bwambae, An. quadriannulatus et An. qua -
driannulatus B récemment décrits en Ethiopie par Hunt et
al. (7).

An. melas, An. merus, An. bwambae, An. quadrian -
nu l atus et An. quadriannulaus B, ont un rdle nul ou faible
dans I’épidémiologie de la transmission du paludisme. Leur
distribution est localisée. En revanche An. gambiae et An.
arabiensis ont une aire de répartition extrémement vaste sur

tout le continent africain, An. gambiae étant plutdt adapté
aux zones de forét et de savane humide alors qu’An. ara -
biensis peuple les environnements plus secs jusqu’en bor-
dure du Sahara (8). La zone de recouvrement de ces deux
especes est cependant trés importante et on les trouve sou-
vent en sympat 1i e. De plus, elles ap p araissent extrémement
bien adaptées a ’homme et son environnement, d’une part
en termes de préférences trophiques, puisqu’elles présen-
tent toutes les deux un tres fort taux d’anthopophilie;
d’autrepart, c’est aupres de ’homme qu’elles trouvent les
gites larvaires et les gites de repos qui leur conviennent le
mieux (9-11).

Le démantelement de ce complexe d’especes s’est
fait initialement par I’étude des croisements entre popula-
tions-especes a biologie et/ou répartition différentes, la plu-
partdes croisements donnant des males F1 stériles (7, 12).
Puis I’étude du polymorphisme des ch romosomes polytenes
par la technique cytogénétique a révélé 1’existence d’in-
versions chromosomiques diagnostiques, pemettant de
caractériser les différents membres du complexe (13). On
dispose aujourd’hui d’un test PCR (Polymerae Chain
Reaction) spécifique d’espece, basé sur le polymorphisme
obsené au niveau des ADN ribosomaux (rDNA). Cet outil
moléculaire permet d’identifier rapidement les spécimens
collectés sur le terrain a n’importe quel stade de leur déve-
loppement (14).

Le potentiel adaptatif d’An. gambiae s.s. a des envi-
ronnements tres différents est en grande partie 1ié a la pré-
sence d’inve rsions chromosomiques poly moithes observées
notamment sur le chromosome 2. Cinq «formes chromo-
somiques » ont ainsi été définies en Afrique de I’Ouest: les
formes Forét, Savane, Bamako, Bissau et Mopti (13, 15, 16)
qui se répartissent principalement en fonction du degré
d’aridité du milieu. Ainsi, la forme Forét, caractérisée par
1’ aran gement standard (pas d’inversion) sur les deux bras
du ch romosome 2, peuple les env i ronnements de forét et de
savane les plus humides, les formes Savane ou Mopti se
retrouvant quant a elles dans des environnements plus secs,
voiretres arides.

Depuis la fin des années 90, plusieurs équipes de
recherche ont appliqué une approche moléculaire a cette
problématique de spéciation chez An. gambiae Ainsi
I’étude des fragments intergéniques des rDNA, a permis de
définir des sites RFLP différenciant Mopti d’une part et
S avane-Bamako d’autre part. Il a alors été possible de syn-
thétiser des amorces pour une PCR spécifique pemmettant
de révéler deux pro fils différents qu’on a appelés M et S
(17, 18). Si au Mali, au Burkina-Faso et en Cote d’Ivoire
tous les spécimens Mopti appartiennent a la fo rme M alors
que Savane et Bamako présentent toujours le profil S, ce
n’est pas le cas dans les autres régions d’Afrique (4).
Cependant, quelles que soient les régions, il a été clairment
démontré que les flux de génes entre la fo rme M et la forme
S sont tres réduits, démontrantun phénomene de spéciation
en cours (4, 18, 19).

Dans le Sud Cameroun I’ensemble des individus
capturés se rattache cytologiquement a la forme chromo-
somique «forest». En revanche, ils se répartissent entre
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formes moléculaires M et S, parfois dans le méme village.
Ainsi, dans le village de Simbock, ot les deux fo rmes sont
sympatriques, une analyse de la différenciation génétique
basée sur le poly m o rphisme de loci microsatellites, montre
que les populations M et S sont significativement diffé-
rentes. De plus, le fait qu’aucun hy bride MS n’ait été trouvé
confime que dans cette région au moins, la séparation en
deux especes distinctes est en voie d’achevement (20). Nos
travaux en cours s’intéressent maintenant aux causes et aux
mécanismes génétiques a I’ori gine de cette spéciation et a
I’étude d’éventuelles différences de capacité et compétence
vectorielle entre ces especes naissantes.

Ces recherches devraient étre facilitées par ’acces
récent a la séquence presque complete du génome d’An.
gambiae. En effet I’intérét d’An. gambiae, comme vecteur
et comme modele, a conduit un consortium d’équipes a réa-
liser son séquencage par une strat é gie de shotgun (séquern-
cage aléatoireglobal). Deux banques BAC génomiques ont
été constituées, une a partir de moustiques entiers, 1’ autre
a partir des ovaires. Les plasmides contenaient des inserts
de trois tailles (2,5 kb, 10 kb et 50 kb). La séquence de ce
génome a été publiée en 2002 (21). Malgré des problemes
méthodologiques dus au polymorphisme de départ des
moustiques utilisés pour le séquencage, 8987 scaffolds
(séries de séquences positionnées) ont été validés pour 278
mégabases qui coderaient pour envirm 14 000 génes. La
connaissance, méme imparfaite, du génome a permis de
classer les protéines prédites par les outils bio-informa-
tiques, en grands groupes d’intérét, par exemple récepteurs
liés a I’olfaction, protéines liées a I'immunité des anopheles,
ou liées a la digestion des repas de sang, ou encore inter-
venant dans la résistance aux insecticides. Tous les génes
codant pour ces protéines pourraient étre autant de nouvelles
cibles pour le contrdle de la transmission.

LE GROUPE ANOPHELES FUNESTUS

Les especes du groupe An. funestus sont mal
connues. On sait, depuis les années 1930, que ce groupe se
compose de plusieurs especes pro ches qui ne peuvent étre
différenciées que par de tres discrets caracteressur les larves
ou les adultes. An. funestus, An. confusus, An. leesoni, An.
rivulonm et An. brucei sont déterminables au stade larvaire,
alors que les especes du sous groupe funestus : An. funes -
tus, An. parensis, An. aruni et An. vaneedeni peuvent €tre
identifés par de petites différences morphologiques chez
les adultes (10). Leur biologie et leur capacité wectorelle
sont tres différentes. A 1’exception d’An. funestus, ces
especes semblent essentiellement zoophiles. Des
Plasmodium humains n’ont été trouvés que chez An. funes -
tus qui est un excellent vecteur, a capacité vectorielle éle-
vée, et tres rarement chez An. rivulorum en Tanzanie (22).
An. vaneedeni a pu étre infesté expérimentalement (23).

L’identification précise de I’espece dans le groupe
est donc d’une trés grande importance pour la lutte anti-ve c-
torielle. Ainsi, en Tanzanie et en Afrique du Sud, alorsque
des traitements par pulvérisations intra-domiciliaires

avaient éliminé An. funestus, quelques spécimens persis-
taient. Selon la région, il s’est avéré, par une étude minu-
tieuse des individus persistant apres traitement, qu’il s’agi s-
sait d’An. parensis, An. rivulorunou An. vaneedeni. Depuis
1998, plusieurs techniques de biologie moléculaire per-
mettent de différentier des especes 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 proposé
récemment une PCR multiplexe basée sur des différences
de séquences dans les ITS2 du tDNA, et qui permet d’iden-
tifier An. funestus, An. vaneedeni, An. rivulomum, An. lee -
soni et An. parensis (24-26).

En 2003, Cohuet et Coll (27) ont mis en évidence,
sur des criteres biologiques, morphologiques et génétiques
un nouveau taxon, proche de An. rivulomm, présent du
Burkina Faso au Cameroun et se différenciant bien des
populations d’An. rivulorum d’ Afrique du Sud ot I’espece
a été décrite initialement. Ce nouveau taxon nommé pro-
visoirement « An. rivulomm-like» ne semble pas avoir de
role vecteur. La PCR multiplexe a été complétée par une
amorce spécifique du taxon «An. rivulomum-like» et rend
donc a présent possible I’identification de 6 especes du
groupe An. funestus.

A Tintérieur méme de 1’espece An. funestus il est
important de savoir si toutes les populaions, caractérisées
par leur structure génétique, ont la méme compétence et
capacité vectorielle. An. funestus est tres polymoiphe, bio-
logiquement et génétiquement. Des études de cytogénétique
réalisées du Sénégal a Madagascar ont montré 'extréme
hétérogénéité de cette espece, qui présente au moins 11
inversions chromosomiques paracentrques sur les chro-
mosomes 2, 3 et 5 (28-31).

Au Burkina Faso, de forts déséquilibres d’Hardy-
Weinberg couplés a des déséquilibres de liaisons signifi-
catifs entre certaines inversions chromosomiques, ont
conduit Costantini et Coll (32) & émettre I’hypothese de
1’ existence de deux formes chromosomiques sympa-
triques dénommées Kiribina et Folonzo avec un polymor-
phisme contrasté, témoignant probablement d’un phéno-
mene de spéciation en cours chez An. funestus.

Au Sénégal, ce sont trois populations qui peuvent
étre individualisées sur la base des inversions chromoso-
miques. Deux de ces formes chromosomiques se trouvent
en sympatrie, avec un fort déficit d’hybrides suggérant,
comme au Burkina Faso, deux populations génétiquement
isolées (31). Les mémes observations ont été faites au
Cameroun, ou une fo rme chromosomique est présente dans
le Nord et une autre au Sud, avec un fo rt déficit d’hy brides
en zone de recouvrement (Cohuet et Coll non publié).
Toutes ces observations d’ Afrique de 1’Ouest, sugg ¢ rent des
flux de génes restreints entre les fo rmes chromosomiques,
alors qu’au Kenya (33) ou a Madagascar la différenciation
en «cytotypes» est beaucoup moins nette.

L’ analyse des structures génétiques des populations
basée sur la comparaison des fréquences génotypiques d’al-
leles microsatellites a donné des résultats a premiére vue
contradictoires avec ceux de la cytogénétique. Les diffé-
rentes populations sont apparues beaucoup moins isolées
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génétiquement que ne le laissait penser la structuration
caryotypique. Méme dans les zones hy brides du Sénégal et
du Cameroun, ol les fo rmes chromosomiques étaient stru c-
turées, I’équilibre de Hardy - Weinberga été respecté. Ces
résultassugg e rent que les inve rsions ch romosomiques sont
essentiellement une réponse adaptative a I’environnement,
et que des flux de genes entre formes existent, méme si les
hy brides sont rares, probablement a cause de la perturba-
tion de la méiose li€s aux réarrangements chromosomiques
chez ces individus, ou a une capacité reproductive inférieure
des hydrides.

La question sur laquelle nous travaillons maintenant
est de savoir si la restriction des échanges génétiques due
aux inversions chromosomiques est suffisante pour géné-
rer un phénomene de spéciation, qui serait génétiquement
observable en dehors des inversions concernées.

LE GROUPE ANOPHELES NILI

Anopheles nili est largement répandu en A frique tro-
picale (33) et apparait comme le vecteur majeur de
Plasmodium dans certaines zones rurales forestieres en
Afrique centrale (34). Les larves d’An. nili s.1. sont typiques
des végétations bordant les rives des rivieres et les fleuves
de ces zones forestieres. Des variations morphologques,
écologiques et éthologiques ont été observées dans les
populations d’An. nili par plusieurs auteurs (9, 35, 36) sug-
gérant qu’An. nili s.1. est un groupe d’especes. Sur la base
descriteres maphologiques, trois especes, An. nili s.s., An.
somalicus, et An. camn evalei ont été décrites au sein de ce
gioupe. Tres récemment, Awono-Ambene et Coll ont mis
en évidence une nouvelle forme mophologique dénommée
«forme Oveng», en zone forestiere du Sud Cameroun
(résultats non publiés).

Cependant, I’identification précise des membres du
groupe An. nili est souvent difficile, voireimpossible, dans
les conditions de temrain, en raison de différences morpho-
1 ogiques mineures sur les larves ou les adultes, parfois re n-
dues peu visibles lorsque les femelles ont perdu des écailles
suite a leur capture. De ce fait, la distri bution de chaque
espece ainsi que leur degré d’implication dans la trans-
mission du paludisme sont mal connus.

Afin de vérifier la pertinence de la dassification
morphologique dans le groupe An. nili, nous avons examiné
les variations de séquences des régions ITS1 et ITS2
(Untemal non coding Transcribed Spacer 1 et 2) et du
domaine D3 de I’ ADN ribosomique de différentes especes
ou formes de cegroupe. L’analye a concerné An. nili s.s.,
An. carnewalei, An. somalicus et la « fo rme Oveng » captu-
rés au Cameroun, de méme que des spécimens du Bukina
Faso, de Cote d’Ivoire et du Sénégal.

L’ analyse de séquences de ces régions ITS1, ITS2
et domaine D3 de rDNA des especes et formes a révélé
quatre groupes de génotypes, qui correspondent bien aux
3 especes et a la «forme Oveng». La comparaison des
séquences de groupe a groupe, d’ITS2 par exemple, a per-
mis d’obtenir des distances génétiques (d) variant de 0.14

a 0.20. Ces valeurs de distances sont supérieures a celles

qu’on observe généralement entre populations ou individus

de la méme espece, et sont de niveau inter-spécifique, simi-
lairesa ce qu’on observe entre especes du groupe An. funes -
tus (26, 37) ou du complexe An. quadrimaculatus (37). En

ce basant sur la variation de séquence d’ITS2 des especes

du groupe An. nili, une méthode d’amplification par PCR

allele spécifique a été développée (39).

La PCR multiplexe déwloppée, en pemettant
I’identification a tous les stades, y compris de spécimens
mal conservés, facilite I’étude de la répattition, de la bio-
1 ogie et du rdle vecteur des 4 especes connues du complexe
An. nili, a travers I’Afrique.

Nous disposons pour le moment de tres peu d’in-
formation sur An. somalicus, qui semble exophile et zoo-
phile, et ne joue donc probablement aucun rdle dans la
t ransmission des Plasmodium. Ce n’est pas le cas d’An. nili,
d’An. carnevalei et de la «forme Oveng », qui sont tous 3
vecteurs. En effet, des taux d’infestation des glandes sali-
vaires dépassant 3 % ont pu étre observés chez An. nili, et
des taux entomologiques d’inoculation de plus de 100
piqires infectantes par homme par an ont été signalés. Une
étude conduite en 2002 dans un village du Sénégal orien-
tal a montré que 56 piqlires infectantes par homme par an
pouvaient &tre dues a cette espece, que 1’on avait négligé
jusqu’a présent dans ce pays (40). De méme An. carnewa -
lei est peu connu. Des individus infectés par P. falcipamum,
ont été capturés sur homme, démontrant ainsi son rdle ve c-
teur et son caractere, au moins en partie, anthropophile. Ce
moustique a été signalé au Cameroun et en Cote d’Ivoire,
mais sa répartition doit étre beaucoup plus large.

En ce qui concerne la «fo rme Oweng », les résultats
morphologiques, biologiques et génétiques permettent de
conclure sans ambiguité que nous sommes en présence
d’une nouvelle espece a part entiere (Awono-Ambene et
Coll, non publié). Cette nouvelle espece, dont la biologie
est encore peu connue, sera dénommée An. ovengensis, du
nom du village Oveng situé dans la forét de Campo au Sud
Cameroun. Des femelles ont été capturées piquant ’homme
pendant la nuit. Le taux d’agressivité variaient entre 50 et
300 piqiires par homme par nuit, le long des rivieres ou
étaient situés les gites. Cette espece a été tres ra rement cap-
turée au repos a I’intérieur des maison suggérant un com-
portement plutdt exophile. Des taux d’infestation plasmo-
diale moyens de 0,4 a 1,9 % ont été observés dans le Sud
Cameroun.

LE COMPLEXE ANOPHELES MOUCHETI

An. moucheti s.1. est un vecteur important du palu-
disme dans les localités situées le long des cours d’eau en
Afrique équatorile (9). Les études effectuées dans le
groupe An. moucheti ont permis d’identifier 3 fo rmes mor-
phologiques : An. moucheti moucheti (la fo rme typique), An.
moucheti nige riensis et An. moucheti bervoetsi décrit pour
la premiere fois en République Démocratique du Congo
(RDC). Lors de sa mise au point sur le groupe An. moucheti
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au Cameroun, B runhes er Coll ont considéré, sur la base des
criteres morphologiques, qu’An. m. nige riensis était syno-
nyme d’An. m. moucheti et qu’An. m. bervoetsi était une
sous espece d’An. m. moucheti (41). Plus récemment, des
études isoenzymatiques et des suivis de descendances ont
montré que différentes populations géographiques du
Camemun, regroupant les 3 formes morphologques,
appartenaient a une unique espece (42).

Malgré ces données, le statut taxonomique et le role
vectoriel d’An. moucheti au niveau A fricain restaient flous.
Pour y voir plus clair, nous avons analysé et comparé les
séquences de plusieurs régions d’ ADN notamment les frag-
ments ITS1, ITS2 et D3 de I’ADN ribosomique, et cyto-
ch rome bmitochondrial de spécimens d’An. moucheti cap-
turés au Cameroun, en RDC et en Ouganda. Les spécimens
d’An. moucheti du Cameroun ont montré un faible niveau
de variation nucléotidique, sans corrélation avec les
formes morphologiques, confirmant la probable homog é-
néité d’An. moucheti dans ce pays.

De méme, la diversité génétique entre les spéci-
mens d’An. moucheti d’Ouganda et du Cameroun, pour-
tant géographiquement éloignés, est tres faible (d=0.001)
et suggere que les populations de ces deux pays appar-
tiennent au méme taxon. En revanche, les séquences des
spécimens d’An. m. bervoetsi de RDC sont tres différentes
de ceux du Cameroun ou d’Ouganda, les distances géné-
tiques entre spécimens du Cameroun et de RDC atteignant
jusqu’a 0.15 pour la séquence ITS1. Ces valeurs sont lar-
gement supérieures aux valeurs de divergence intra-
especes que 1’on trouve dans la littérature. Des résultats
préliminaires utilisant les marqueurs microsatellites (43)
montrent également des différences importantes entre les
populations du Cameroun et de RDC. Il apparait donc,
qu’a I’échelle africaine, on soit en présence d’au moins
deux taxons. Dans le but d’étudier la répartition géogra-
phique des membres du groupe, et leur role dans la trans-
mission palustre, une PCR allele spécifique du groupe An.
moucheti a été développée pour distinguer An. moucheti
d’An. m. bervoetsi.

ANOPHELES MASCARENSIS

Anopheles mascarensis, est un moustique endémique
de Madagascar et de I’ Archipel des Comores (Anjouan et
Moheli). 11 a été reconnu comme vecteur de Plasmodium
en 1990, a partir d’échantillonnage de 1’Ile Sainte Marie,
sur la cote Est de Madagascar. Depuis, il a été re t rouvé por-
teur de P. falciparum dans plusieurs régions du Sud et de
I’Est de la grande ile (44, 45).

Malggé de nombreuses recherches, cette espéce n’a
en revan che jamais été trouvée infectée sur les hautes terres,
ou elle apparait essentiellement zoophile et exophile. La
question s’est donc naturellement posée de savoir si les
populations cétieres, de régions plus chaudes, et les popu-
lations des hautes terres appartenaient a la méme espece.
Deux hypotheses ont été confiontées, la pemiere étant la
présence de deux especes différentes, dont une non vectrice

sur les hautes terres, la seconde hypothese attribuant ces dif-
férences d’infectivité essentiellement a des capacités ve c-
torielles différentes de populations colonisant des milieux
écologiquement et climatiquement tres différents.

La comparaison morphométrque entre des spéci-
mens de la cote et des hautes terres n’a pas permis de mettre
en évidence de différence. Plusieurs analyses génétiques ont
été entreprises portant sur des comparaisons de séquences
des fragments ITS et D3 du rDNA, et du gene de la cyto-
chrome oxydase II sur le DNA mitochondrial. Seul ce der-
nier marqueur est polymorphe, les deux précédents étant
strictement identiques dans les différentes populations tes-
tées. Ces analyses ont été complétées par une étude basée
sur 6 amorces RAPD, détemminant 19 marqueurs.

Tous les résultats concordent et n’ apportent aucun
argument en faveur de la présence de plusieurs unités taxo-
nomiques chez An. mascarensis a Madagascar. Les diffé-
rences de comportement et de taux d’infe stations observés
entre populations géographiques seraient essentiellement
dus a des environnements différents. Il convient donc d’en
tenir compte dans les stratégies de lutte anti-vectorielle a
Madagascar.

CONCLUSION

La diversité des écosystemes afiicains, et les chan-
gements qu’ils connaissent sous l’effet des activités
humaines, font que les systémes vectoriels palustres sont
tres variés, et en perpétuelle évolution. La systématique des
vecteursde Plasmodium refléte bien cette dive rsité et, alors
que I’on croyait bien connaitre les vecteurs majeurs, on
s’ apercoit, par des observations de terrain approfondies, ren-
forcées par des études de génétique et de biologie molé-
culaire, que la situation est plus complexe que prévue. De
vraies especes cryptiques existent parmi les complexe An.
gambiae, An. nili et An. moucheti. Chez An. gambiae s.s.
des populations sont structurées, montrant des phénomenes
de spéciation en cours. D’autres observations sont pour le
moment plus difficiles ainterpréter, re flétant probablement
des adaptations locales de populations a divers environne-
ments sans que des barri e res génétiques aient encore pu se
mettre en place, comme chez An. funestus. Enfin d’autres
especes, telle que An. mascarensis, p araissent homogenes.
La connaissance des especes et des populations est néces-
saire si on veut rendre la lutte anti-vectorelle la plus effi-
cace possibl e. Par ailleurs la compréhension de la génétique
des populations, de la systématique et de la phylogénie des
especes wectrices, pourra permettre de retracer 1’histoire
naturelle et I’évolution des systémes vectoriels palustres en
Afrique m
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