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Thématique – Systématique intégrative

• Fin 2012 – Chargée de Recherche INRAE - CBGP

 

• Etablir des cadres évolutifs robustes en agrégeant des informations diverses (moléculaires, morphologiques, traits de 
vie) principalement sur des modèles insectes pour :

i) mieux définir les espèces et leur spectre d’hôte, 

ii) mieux comprendre les règles d’assemblage des communautés et leur adaptation au changement global

èLes connaissances tirées de ces travaux sont nécessaires aux études d’écologie et à la mise en place de programmes 
de lutte biologique 

• Direction de travaux sur les réseaux d’interactions plantes-insectes afin de mieux comprendre la transmission d’agents 
phytopathogènes vectés par les insectes dans les écosystèmes. 



Modèles
• Hyménoptères parasitoïdes & pollinisateurs de la superfamille des chalcidiens (Chalcidoidea) [32 publicaTons / 7 chapitres 

d’ouvrages] #Thèsedec2009 #Postdoc02-2011-2012

• Insectes ravageurs ou vecteurs d’agents phytopathogènes (e.g. scolytes du genre Dendroctonus; pucerons; chrysomèles Epitrix) 
[7 publicaTons] #Postdoc01-2010-2011 #Postdoc03-2012

• Indicateurs de la santé des écosystèmes (Carabus) [2 publicaTons]

• Groupes d’intérêt patrimonial (papillons de nuit) [2 publicaTons]

• Vecteurs de pathogènes humains (phlébotomes - Leshmania) [1 publicaTon]

©Influen'alPoints©JYR&AC ©JYR ©JYR ©RR ©Wikicommons



100uM

Pe#ts – 0.1 à qq mm pour la plupart; 3cm pour les plus grands



100uM

Ubiquistes et Divers

26 000 spp décrites
500 000 spp esTmées

10 000/11 000 spp



Disparates (morphologie et biologie – plutôt parasitoïdes)

ENCYRTIDAE♀ Xenoencyrtus hemipterus 
Egg parasitoid of Coreidae and Pentatomidae

EUCHARITIDAE♀Schizaspidia sp. 
parasitoid of Formicidae

©W. Yuanda -Inaturalist

©JYR&AC

©JYR&AC

PELECINELLIDAE
♀ Doddifoenus australiensis

Parasitoid Xylophagous beetles? 

APHELINIDAE
♀ Aphelinus asychis
oviposi<ng in aphid

©D. Crawford



©B. Fabian©Wikicommons
Wood-boring beetles

Mealy bugs

Pupae, larvae Bu8erflies & moths

Membracids, Psyllids etc.

Man?ds, Coackroches etc.Eggs Bu8erflies and moths

©P. Bertner

©N. Bay©V. Fursov

©JYR&AC
flies
©Friendly Flies

©Bioplanet

Ticks Scoly?ds

13 ordres d'insectes, arachnides & nématodes
Œufs, larves, pupes; plus rarement adultes

Régulateurs naturels, Lu5e biologique, Agroécologie



New MELANOSOMELLIDAE
1500 sp, all but 2 oophagous
7 insect orders, 40% Hemiptera

♀ Gonatocerus longicornis Nees 
ab Esenbeck, 1834
Oophagous endoparasitoid of 
Cicadella viridis (Linnaeus)

ORMYRIDAE ♀ Ormyrus tubulosus 
Ectoparasitoid larva in Cynipidae gall

EPICHRYSOMALLIDAE
Galler in figs and Ficus leaves

TANAOSTIGMATIDAE 
♀ Tanaos<gmodes howardi

ORMYRIDAE ♀ Asparagobius
galler on Asparagus

MELANOSOMELLIDAE 
♀ Trichilogaster
galler on Acacia

Phytophages Galligènes (2000 spp), qq ravageurs

©JYR&AC©JYR&AC
©JYR&AC

©T. Rebelo

©S. Adam

©C.W. Melton

©T. Brelstaff



Pollinisateurs (1000 spp / 1 famille)

PollinisaTon des fruits des Ficus (figuiers) – 800 spp mondiales
> 1200 spp oiseaux /mammifères consomment des figues
è mutualisme ficus-chalcidien clef de voute des écosystèmes tropicaux



Phylogénie des chalcidiens



Ques%ons explorées :

-    La classificaTon actuelle basée sur la morphologie est-elle valide ? 
-    Quelles sont les relaTons de parenté entre les différents groupes ?
-    Age et tempo de diversificaTon des chalcidiens ?



Reconstruire le « tree of life » des chalcidiens

2000

2011

2013

109 spp
Sanger 28S rDNA

649 spp
Sanger 18-28S rDNA

283 spp
Sanger 18-28S rDNA
+ 233 morphological 

characters

Post-doc USA

è 2 phylogénies moléculaires avant mon post-doc en 2011
è Les taxonomistes travaillent sur une matrice morphologique
è Codage caractères morphologiques et analyse des données pour produire une nvlle hypothèse
è Phylogénie peu résolue pour les nœuds profonds



Reconstruire le « tree of life » des chalcidiens

2018
3,239 gènes codants (transcriptomes) 
48 chalcids + outgroups

2020
5,591 gènes codants (transcriptomes) 
65 chalcids + outgroups

Ø Équipe US / Allemagne ; Passage à des approches pangénomiques (transcriptomes)
è Beaucoup de gènes
è Peu de taxons max 65 spp (difficile d’analyser de manière criTque les résultats moléculaires)



Reconstruire le « tree of life » des chalcidiens
Travail sur certaines familles
Capture d’UCEs et de leurs régions flanquantes (régions conservées /variables, gènes codants /non codants)
OpTmisaTon des protocoles de biologie moléculaire
Développement de pipelines analyTques pour augmenter le nombre et la qualité des marqueurs analysés
Analyse de la morphologie => Mise en lumière de biais d’inférence pour les données moléculaires  



Reconstruire un « tree of life » juste – Biais systémaAques

• Acquérir des jeux de données moléculaires énormes n’a jamais été si facile et peu cher

• Reconstruire des phylogénies morphologiques nécessite de définir /coder des caractères è fasQdieux. 

• Les transformaQons morphologiques adaptaQves peuvent induire des convergences qui biaisent les relaQons 
• Les données moléculaires ont souvent des propriétés en contradicQon avec les hypothèses des modèles 

évoluQfs uQlisés (approximaQons) è inférence de topologies supportées mais fausses (biais systémaQques).
• Pourtant peu d’études groupes-centrés considèrent l’existence de ces biais probablement par incapacité 

d’interpréter les résultats de manière criQque sous le prisme de la morphologie

• Connaissance de la morphologie des espèces disparait (plus de formaQon; non rentabilité des publicaQons)



Reconstruire un « tree of life » juste – Biais systémaAques

ØEn parQculier les modèles assument l’évoluQon des séquences est :

• StaQonnaire [fréquences marginales des nucléoQdes / acides aminés constantes dans le temps]
• Réversible [taux de subsQtuQon entre nucléoQdes / acides aminés égaux dans les 2 sens]

• Homogène [taux de subsQtuQon instantanés constants le long de l’arbre ou d’une branche]

Ø Ils supposent que les pa]erns évoluQfs des sites et lignées sont homogènes
(relâche contrainte pour les sites : loi gamma /free rate /CAT – évolu<on avec vitesses différentes  mais tps de calculs prohibi<fs 

pour les lignées …hum L)

è Si vous trouvez un jeu de données qui respecte ces propriétés en par4culier pour les 
groupes anciens je suis preneuse !



Topologie UCEs
obtenue avec :

Concaténa6on
(RaxML/IQ-TREE)

Réconcilia6on
(ASTRAL)

Réconcilia6on
(ASTRID)

Nb UCEs
supportant topologie 151 167220

Topologie a Topologie b Topologie c

La topologie obtenue à par0r de l’ensemble des UCEs avec une méthode classique par « click bouton » est fausse !
Sans étude de la morphologie, nous aurions probablement privilégié un résultat faux …

Exemple - Biais de composiNon

• 538 UCEs // 130 caractères morphologiques
• 3 méthodes è 3 topologies UCEs
 1) Topo UCE idem morpho. n’est pas supportée par 
le plus gd nb d’UCEs
 2) UCEs qui supportent les topos en contradicTon 
avec morpho. sont plus riches en GC (prop biaisante)
 3) Si on enlève les UCEs les plus riches en GC, 
toutes les méthodes infèrent la même topologie qui est celle 
de la morphologie

Idem 
Morpho



Ø Taxonomistes et Curatrices des musées (Europe, Afrique, Asie, Amériques)
Ø 419 espèces réparTes dans l’ensemble des familles  +  19 outgroups
Ø Equipe US : capture d’exons (#1007)
Ø Equipe France : capture d’UCEs (#1048)
Ø Equipe France : analyse criTque de l’ensemble des données (exons & UCEs)
Ø Allers-retours avec la communauté des taxonomistes

Let’s join our efforts (from 2018) !

Sabine

Jean-Yves



Biais de saturaNon

Sa
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ra
To

n

Lorsque la saturaAon diminue, les topologies moléculaires (exons 
vs UCEs) convergent l’une vers l’autre et vers la  morphologie (cf 
landmarks morphologiques carrés rouges et flèches bleues/vertes)

<--------exons------> <--------UCEs------>

Mauvais Départ

exons UCEs

Ø Arbres exons – UCEs très différents

Ø Groupes indubitablement 
monophyléTques sur la base de la 
morphologie ne le sont pas avec les 
molécules (carrés rouges éparpillés)

Ø Jouer sur le taux de GC ne change rien

Ø Les molécules c’est nul ! 



SaturaTon

Biais de saturaNon

Sa
tu

ra
To

n
<--------exons------> <--------UCEs------>

Lorsque la saturaAon diminue, les topologies moléculaires (exons 
vs UCEs) convergent l’une vers l’autre et vers la morphologie (1 
seul carré rouge entre autre)



Signiphoridae

Azo.dae
Eulophidae

Trichogramma.dae

Euno.daeEncyr.dae

Aphelinidae

Mymaridae

Neodiparidae

Herber.dae

Tetracampidae

Diparidae

Epichrysomallidae

Ormyridae

Melanosomellidae

Torymidae

Cerocephalidae

Chrysolampidae

Perilampidae

Euchari.dae

Ceidae

Heydeniidae

Megas.gmidae

Eupelmidae

Moranilidae

Neapterolelapsinae
Lyciscidae

Hetreulophidae

Chalcedec.dae

Eurytomidae

Chalcididae

Leucospidae

Agaonidae

Combinaison des jeux de données 
exons + UCEs

les moins saturés

« tree of life » des chalcidiens

2024
433 spp 356 gen.

1007 exons+1047 UCEs



Signiphoridae

Azo.dae
Eulophidae

Trichogramma.dae

Euno.daeEncyr.dae

Aphelinidae

Mymaridae

Neodiparidae

Herber.dae

Tetracampidae

Diparidae

Epichrysomallidae

Ormyridae

Melanosomellidae

Torymidae

Cerocephalidae

Chrysolampidae

Perilampidae

Euchari.dae

Ceidae

Heydeniidae

Megas.gmidae

Eupelmidae

Moranilidae

Neapterolelapsinae
Lyciscidae

Hetreulophidae

Chalcedec.dae

Eurytomidae

Chalcididae

Leucospidae

Agaonidae

Astichus  
solutus

Oligosita 
sanguinea 

Dinocarsis .

nr Coccophagus .

Ablerus

ØPeTte taille
ØEndoparasitoïdes d’œufs de cochenilles et aleurodes
ØParasitoïdes de ces parasitoïdes
Ø La biologie est informaTve

La biologie est informaNve



ØGalligènes (phytophages) 
ØParasitoïdes de galligènes
ØPas d’apomorphie morphologique pour le « Gall clade »
ØDegré de conservaTsme de niche

Signiphoridae

Azo.dae
Eulophidae

Trichogramma.dae

Euno.daeEncyr.dae

Aphelinidae

Mymaridae

Neodiparidae

Herber.dae

Tetracampidae

Diparidae

Epichrysomallidae

Ormyridae

Melanosomellidae

Torymidae

Cerocephalidae

Chrysolampidae

Euchari.dae

Ceidae

Heydeniidae

Megas.gmidae

Eupelmidae

Moranilidae

Neapterolelapsinae
Lyciscidae

Hetreulophidae

Chalcedec.dae

Eurytomidae

Chalcididae

Leucospidae

Agaonidae

La biologie est informaNve



Ø 3 familles ont des caractères similaires (ex. acropleuron élargi & pa~es 
sauteuses) : EncyrTdae, Eupelmidae, TanaosTgmaTdae

Tanaos<gma<dae
Tanaos<gma

Eupelmidae
Eusandalum

Encyr<dae
Dinocarsis

Chalcedectus
Leptofoenus + Boucekius

Louriciinae
Neanastatus

Encyrtidae

Eunotini

Aphelinidae

Eurytomidae

Chalcididae

Cratocentrinae
Cerocephalinae

Agaonidae

Lyciscini p.

Neapterolelapini + Pseudoceraphron

Coelocybinae, incl. Erixestus

Asaphinae p.
Hetreulophini

Moranilini
Asaphes + Rivasia

Megastigmidae

Chromeurytominae
Keiraninae

Metapelma
Oodera

Leucospidae

Cleonymini + Agrilocida

Herbertiinae
Micradelini

Calosotini p.
Heydeniiini

Ditropinotellini
Calosotini p.

Eupelminae

Eucharitidae

Perilampidae

Chrysolampinae
Philomidinae
Eutrichosomatinae
Erotolepsiinae

Torymidae

Otitesellinae

Sycoryctinae
Sycoecinae

Pteromalinae

Pteromalinae
Austroterobiinae
Pachyneurini

Miscogastrinae + Ormocerus

Trigonoderini

Colotrechninae

Sycophaginae
Ceinae
Macromesinae

Tanaostigmatidae
Melanosomellini p.
Cynipencyrtidae

Melanosomellini p.

Epichrysomallinae

Ormyridae

Melanosomellini p.
Tetracampidae

Systasini

Diparini

Trisecodes

Lyciscini p. (Grooca+Solenura)

Eulophidae

Trichogrammatidae

Idioporus

Cales

Signiphoridae
Azotidae

Neodiparinae + Elatoidiae
Pireninae

Eriaporidae

Storeya + Eopelma

Rotoitidae

Mymaridae

Mymarommatoidea

Convergences morphologiques



Ø Contrairement à ce qui avait été envisagé, ces groupes ne forment pas un 
monophylum

Ø AdaptaTons convergentes qui permet d’échapper aux fourmis en sautant ?

Tanaos<gma<dae
Tanaos<gma

Eupelmidae
Eusandalum

Encyr<dae
Dinocarsis

Chalcedectus
Leptofoenus + Boucekius

Louriciinae
Neanastatus

Encyrtidae

Eunotini

Aphelinidae

Eurytomidae

Chalcididae

Cratocentrinae
Cerocephalinae

Agaonidae

Lyciscini p.

Neapterolelapini + Pseudoceraphron

Coelocybinae, incl. Erixestus

Asaphinae p.
Hetreulophini

Moranilini
Asaphes + Rivasia

Megastigmidae

Chromeurytominae
Keiraninae

Metapelma
Oodera

Leucospidae

Cleonymini + Agrilocida

Herbertiinae
Micradelini

Calosotini p.
Heydeniiini

Ditropinotellini
Calosotini p.

Eupelminae

Eucharitidae

Perilampidae

Chrysolampinae
Philomidinae
Eutrichosomatinae
Erotolepsiinae

Torymidae

Otitesellinae

Sycoryctinae
Sycoecinae

Pteromalinae

Pteromalinae
Austroterobiinae
Pachyneurini

Miscogastrinae + Ormocerus

Trigonoderini

Colotrechninae

Sycophaginae
Ceinae
Macromesinae

Tanaostigmatidae
Melanosomellini p.
Cynipencyrtidae

Melanosomellini p.

Epichrysomallinae

Ormyridae

Melanosomellini p.
Tetracampidae

Systasini

Diparini

Trisecodes

Lyciscini p. (Grooca+Solenura)

Eulophidae

Trichogrammatidae

Idioporus

Cales

Signiphoridae
Azotidae

Neodiparinae + Elatoidiae
Pireninae

Eriaporidae

Storeya + Eopelma

Rotoitidae

Mymaridae

Mymarommatoidea

Convergences morphologiques



Signiphoridae

Azo.dae
Eulophidae

Trichogramma.dae

Euno.daeEncyr.dae

Aphelinidae

Mymaridae

Neodiparidae

Herber.dae

Tetracampidae

Diparidae

Epichrysomallidae

Ormyridae

Melanosomellidae

Torymidae

Cerocephalidae

Chrysolampidae

Perilampidae

Euchari.dae

Ceidae

Heydeniidae

Megas.gmidae

Eupelmidae

Moranilidae

Neapterolelapsinae
Lyciscidae

Hetreulophidae

Chalcedec.dae

Eurytomidae

Chalcididae

Leucospidae

Agaonidae

è Révision de la classificaTon
è Meilleure définiTon des familles
è DescripTon de 23 nouvelles familles



Ø DataBon
CalibraBons 27 fossiles (distribuBons uniformes)
MCMCtree (horloges locales taux indépendants entre branches)
ÉchanBllonnage aléatoire de 2*10k nt+aa sites x 5 subsets

Tempo de diversifica/on
In press



Mymaridae Eulophidae +
TetracampidaeTric.

Baeom..
Aphelinid +
Encyrtidae Pteromalidae s.s.Torymid. Eupelmidae Mega Weird cladePlanidialGall clade

150 Ma

120 Ma

66 Ma

24 Ma

Ø Crown ca 162 Ma [Jurassique sup.]; Coïncide avec l’augmentaQon des familles d’insectes fossiles
Ø Second pulse (110 Ma) qui coïncide avec une 2nde augmentaQon du nb de familles d’insectes fossiles
Ø Première transiBon vers la phytophagie (« gall clade »: 102.1–98.2 Ma) ó début “RévoluBon des Angiospermes”
Ø Nos résultats semblent crédibles

Tempo de diversifica/on



De l’échelle supra-familiale à celle des groupes d’espèces : 
Complexes d’espèces de chalcidiens



• Chalcidiens difficiles à idenTfier en général

• Encore plus dans certains groupes (e.g. Pteromalus)

• Sous un morphotype donné, une seule espèce ou 
plusieurs ?

 ó A-t-on un complexe d’espèces ?

• Sous un morphotype donné, est ce qu’on a vraiment une 
espèce généraliste (qui s’a~aque à plusieurs hôtes) ou 
plusieurs espèces spécialistes (1 seul hôte chacune) ?

• Réponse importante pour la lu~e biologique

 ó Si on ne lâche pas le bon parasitoïde, pas de 
contrôle du ravageur ciblé

Pteromalus (ca 500 spp)



Ø E. urozonus est considérée comme l’un des meilleurs agents de 
contrôle de la mouche de l’olive, Bactrocera oleae.

Ø Fadel Al KhaTb (thèse). Approche intégra?ve (mol+morpho).
Ø C’est en fait un complexe de 21 espèces dont 11 nouvelles !! 

plutôt généralistes avec des spectres d’hôte à préciser …
Ø Pose quesTon pour le contrôle de B. oleae

Complexe d’espèces « Eupelmus urozonus » (Eupelmidae)



Complexe d’espèces de Trichogramma
Ø Groupe le plus uTlisé pour contrôler les Lépidoptères ravageurs des cultures (e.g. Spodoptera, Ostrinia)
Ø Parasitoïdes oophages; Minuscules; Caractères diagnosTques ó antennes &  genitalia mâles [Pb : Existence d’espèces thélytoques]

©V. Fursov

©Biotop
Pinto 1998



Complexe d’espèces de Trichogramma
Ø BUT : CaractérisaTon de souches vendues dans le commerce, collectées sur le terrain en France /Europe et maintenues par le CRB 

Ep-Coll en cours de montage (INRAE AnTbes).

Ø Méthode : RADseq (plusieurs dizaines de milliers de marqueurs en amont/aval des sites de restricTon pour meilleure résoluTon)
         PB : Trop peu d’ADN extrait d’un seul individu. Séquençage individuel obligatoire pour éviter les mélanges d’espèces !
         SLN : Tester la fiabilité d’une amplificaTon totale de génome (WGA) pré RAD pour augmenter la quanTté d’ADN

         Une fois la WGA validée, RADseq massif et analyse des données avec le wrapper perl RADIS

Mathieu, 
Jean-Pierre, 
Jérôme



Exemple d’espèces iden'fiées par des non 
spécialistes (les plus communes !) :

T. cacoeciae
T. brassicae
T. evanescens

Les souches vendues dans le commerce 
sous les noms de T. platneri et T. minutum 
sont iden'ques

Certaines espèces sont probablement 
des complexes
è Spectre d’hôte à préciser

Des espèces non encore décrites 
pourraient exister

Iden.fica.on morphologique par taxonomiste

Iden.fica.on par non spécialistes ou commerciale

Précision du fournisseur US « different species of 
Trichogramma are used in [the US]. In orchards and field 
crops use T. minutum in the east and T. platneri in the 
west. »

30k loci

Pour rappel : on parle d’un des groupes les plus uAlisés en luRe biologique … 
qq progrès nécessaires !

Sylvie, Nicolas

Géraldine, Laure

Jean-Yves, Guénaëlle



Quand soudain à l’été 2015 …



Été 2015. Crise sanitaire liée à X. fas/diosa en Corse 



37

Ø Bactérie du xylème vectées par les insectes de type cigales / cicadelles
Ø Réponse immunitaire (vigne) = expansion du parenchyme qui obstruent les vaisseaux => mort
Ø 100M USD perte/an (vigne US & Citrus Brésil)
Ø Large spectre de plantes-hôtes (600 spp de plantes, +80 familles)
Ø Commensale dans beaucoup d’espèces (pas de symptômes)

ItalieCorse

X. fas/diosa



Été 2015. Crise sanitaire liée à X. fas/diosa en Corse 

Ø Recenser les vecteurs de Xf (connaissances quasi nulles en Europe – recherches aux US depuis les années 1950)
Ø Proposer des pistes de recherche sur le pathosystème formé par Xf et ses vecteurs



4 familles d’Hémiptères (51 spp France, 119 UE)
   Aphrophoridae (15 spp France, 29 spp UE)
   Cercopidae (7 spp en France et UE)
   Cicadellidae (9 spp en France et UE)
   Cicadidae et Tibicinidae (20 spp en France et 74 en UE) 

Aphrophoridae 

Cicadellidae

Cicadidae

Cicadella viridis Cercopis intermedia

Cercopis larve

Philaenus spumarius

Aphrophora alni

Cicada orni

Lyristes plebejus

Cercopidae

Vecteurs poten/els en Europe (>100 spp)



X. fas'diosa

Milieux semi-naturels
(avec possibles réservoirs asymptoma7ques ?)

Vecteurs

Cultures

Plante de service

Parasitoïdes

Climat 
(Température 
/Précipita'on) ?

2016-2022/23 – Projets Xf & vecteurs

Ø RemeRre les vecteurs au centre du 
pathosystème.

Ø QuesAon : Paramètres bioTques & 
abioTques qui influencent la dynamique 
des réseaux trophiques entre vecteurs et 
plante(s) d’alimentaTon (culture / 
environnement) pour comprendre 
comment Xf se propage et, si possible, agir 
sur les acteurs clefs des réseaux pour 
contrôler ce~e propagaTon.

 
Ø Corse (puis PACA /Occitanie /Nvlle 

Aquitaine)



Philaenus spumarius
Très polyphage
Localement très abondant
Partout en Europe

P. spumarius – vecteur principal en Corse



Philaenus spumarius
Très polyphage
Localement très abondant
Partout en Europe

P. spumarius – vecteur principal en Corse

Ø QuesAon : Comment les facteurs climaTques et 
environnementaux influencent il l’abondance de P. 
spumarius en Corse ?  

Ø Focus sur le ciste de Montpellier
• couvert de crachats de coucou au printemps
• à faucher pour avoir des P. spumarius à coup sûr



précipita(ons

DISPOSITIF EXPERIMENTAL
64 place@es (habitats semi-naturels) avec :

• gradient d’abondance en ciste de Montpellier

 

OBSERVATIONS
Pendant 3 ans, 3 fois par an :

• abondance de P. spumarius 

Année Printemps Ete Automne Total
2018 5 980 1 647 6 351 13 978
2019 13 828 878 4 800 19 506
2020 939 4 030 4 969
Total 19 808 3 464 15 181 38 453

Profil climaOque des parcelles
• températures
• précipita'ons

ANALYSES (GLMMs)

2

1 3

4 RESULTATS ET CONCLUSIONS

Popula'ons d’adultes plus importantes quand plus 
frais et humide => en accord avec la li9érature

Popula'ons augmentent avec la couverture en ciste. 
è seule région où P. spumarius montre une telle préférence.
         ó Etudes régionales pour comprendre le pathosystème 
è Ciste, très commun 
         ó compar'ment asymptoma'que qui a permis la propaga'on ?

températures
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Couverture ciste

Marguerite Xavier



Automne 805 adultesPrintemps 3034 larves

Réseaux d’interacAon « habitats – vecteurs » ? pendant 2 ans 3 fois /an 

n Connectance faible
n Pas de larves de Ps au pied des cultures
n Ps - Cm interac'on dominante
n Ps sur Dv (inule visqueuse)

n Connectance plus forte
n Peu d’individus sur feuillage
n Ps - Cm interac'on dominante
n Ps et autres vecteurs poten'els sur Dv

è Labour au printemps sera moins efficace qu’en Italie sur Ps 
è Dynamique de transmission aux cultures probablement différente de l’Italie
è Etudes sur autres vecteurs poten'els que Ps nécessaires 
è Ges'on de Cm à proximité des cultures à explorer (éloignement ?)
è Conserver l’inule visqueuse concentre les vecteurs au pied des cultures

Couvert vegetal au sol 
(GV)

Feuillage des cultures 
(CF)

Di-richia viscosa (Dv)
ó Inule visqueuse

Cistus monspeliensis (Cm)
ó Ciste de Montpellier

Parcelles Citrus /olivier et 
environnement immédiat

Philaenus spumarius (Ps)

Neophilaenus campestris (Nc)

Lepyronia coleoptrata (Lc)

Aphrophora alni (Aa)

résultats pour l’olivier



Inule visqueuse – une plante de « service » ?
Ø Hypothèse affirmaAve : « l’inule visqueuse est parasitée par 

M[yopites] stylat[us] qui forme des galles sous les 
inflorescences [...] Ce~e mouche peut être parasitée en hiver 
par E. urozonus, qui parasitera efficacement B. oleae l’été 
suivant » Warlop 2006.

Ø Conséquence : conservaTon /plantaTon dans les oliveraies 
comme plante de service

Ø Or nos résultats montrent que : 
• E. urozonus = complexe de 21 espèces plutôt généralistes 

avec des spectres d’hôte à préciser …

• L’inule est appétente pour P. spumarius et d’autres 
vecteurs potenTel de Xf

Ø Travaux complémentaires pour évaluer les coûts et bénéfices de 
la conservaTon de l’inule en présence de Xf 

M. syltatus

B. oleae

D. viscosa

P. spumarius

E. urozonus

X



Ooctonus vulgatus pour contrôler P. spumarius ?

M. syltatus

B. oleae

D. viscosa

P. spumarius

E. urozonus

X
Mymaridae (chalcidien), parasitoïde des œufs de P. 

spumarius naturellement présent en Corse, avec des taux 
de parasiTsme allant jusqu’à 69 %

èÉlevage et lâchers ?

èComprendre les facteurs qui contrôlent sa 
présence /abondance pour, si possible, 
favoriser son acTon naturelle ?   



20162016

20172017

20182018

20192019 −5 0 5 10

PC1 (decreasing
temperatures)

Centre du cercle : couleur 
chaude ó température élevée. 
Circonférence : noir ó 
propor'on de Ps posi'fs à Xf. 

Résultat du screening de Xf dans les 
individus et température des sites 
d’échanOllonnage

1

3 SDMs pour Ps et Xf à l’horizon 2040 

2 CorrélaOon entre la prévalence de Xf dans les 
vecteurs et la variables climaOques étudiées et 
reconstruites

è Prévalence Xf dans vecteurs correlée posi'vement à la température

è Prévalence plus élevée lorsque les hivers sont plus doux

è Le changement clima7que augmente le risque épidémique

è Xf et son vecteur con'nueront de rencontrer des condi'ons 
clima'ques favorables à leur présence dans le futur avec possible 
migra'on en al'tude

4 CONCLUSIONS

Jaune = zone clima'quement plus favorable

AnNciper …

Maxime    Pauline

Marguerite

Jean-Pierre



Projet de recherche



Probléma/que de recherche

Ø L’exemple du réseau « olivier - mouches – Eupelmus - vecteurs de X. fas?diosa - parasitoïde» illustre le besoin de 
développer des recherches intégrant mieux la systémaAque pour une meilleure compréhension du foncTonnement 
des écosystèmes et une gesAon agroécologique efficace des bioagresseurs. 

Ø Il fait écho à une récente revue de la li~érature qui souligne la nécessité de renforcer notre compréhension des 
mécanismes qui sous-tendent les régulaAons naturelles des ravageurs pour diminuer l’uTlisaTon des pesTcides.

Ø Pour autant ce~e revue n’appelle pas à intégrer des études poussées de systémaTque des ravageurs et auxiliaires des 
cultures. 

X



Probléma/que de recherche

Ø QuesTon de recherche : Comment les facteurs bioAques et abioAques - qu'ils soient phylogénéAques, 
environnementaux, liés aux praAques agricoles ou à l'introducAon d'espèces exoAques - influencent-ils la structure et 
la dynamique des réseaux d'interacAon entre plantes (culAvées ou non), insectes ravageurs (indigènes ou introduits) 
et leurs ennemis naturels (arthropodes prédateurs ou parasitoïdes) ? 

Ø QuesTon classique ; éclairage nouveau. Pousser le curseur de la systémaTque et nouveaux ouTls (IA, biologie 
moléculaire). MulTples cultures et régions ; concerne beaucoup de chalcidiens.

Habitat
environnant

Culture

X
Levier  –

(reservoir)

levier  +
(plante de service)

?Pra'ques
Paysage
Biodiversity α & β 
Climat
Spp introduites 



Axe de recherche #01

Constat --- Espèces de parasitoïdes mal caractérisées. Complexes fréquents chez les ravageurs.
è QuesTons simples irrésolues 
è Le parasitoïde qui exploite des hôtes sur les plantes du milieu environnant et celui qui les exploite dans la culture 
apparTennent-ils à la même espèce ? Les changements d’hôtes sont-ils possibles ? Dès lors, le levier « habitat 
environnant » est-il perTnent ? Ne va – t-il pas engendrer un risque supplémentaire ?

Proposi+on de recherche --- SystémaTque intégraTve sur les parasitoïdes et les ravageurs.
èA minima livrer une BDD de barcodes validés taxonomiquement pour l’idenTficaTon des Hyménoptères 

parasitoïdes en Europe (Chalcidoidea et Ichneumonoidea) 
èImplémenter et faire évoluer la BDD Arthemis (mise en place lors Postdoc#01)

Améliorer nos connaissances sur les complexes de ravageurs et d’auxiliaires pour ancrer les études d’écologie des 
communautés sur des bases taxonomiques solides. 

?
=

https://arthemisdb.supagro.inrae.fr/


Axe de recherche #02
Proposer des hypothèses phylogénéIques pour les groupes de parasitoïdes afin d’éclairer notre compréhension des 
mécanismes d’assemblage des communautés.

Constat --- 1) Hypothèses phylogénéTques robustes et représentaTves pour les parasitoïdes rares. 2) Difficulté à 
compiler manuellement les informaTons biologiques disponibles. 3) Absence de données biologiques.
è Peut-on uTliser le signal phylogénéTque pour prédire les interacTons écologiques, anTciper quels auxiliaires 
indigènes pourraient contrôler un ravageur introduit ou prédire les effets non intenTonnels d’un auxiliaire introduit (ó 
relâché) sur la base de son spectre d’hôte dans son aire d’origine ?

Proposi+on de recherche --- ConTnuer à produire des phylogénies représentaTves et robustes. CollaboraTon « text 
mining » C. Nédellec et R. Bossy (INRAE MaIAGE).
èTester des hypothèses de conservaTsme de niche, analyses de dynamiques d’évoluTon (corrélée) de traits de vie. 

Prédire les traits manquants. 
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Axe de recherche #03
Caractériser massivement les communautés de ravageurs, d’auxiliaires et leurs interacIons pour obtenir des données 
fiables sur la biodiversité foncIonnelle.

Constat --- Limites du métabarcoding uTlisé en écologie : faible compléTon des BDD de référence ; dénombrement des 
individus et caractérisaTon des interacTons entre espèces impossibles, etc. 

Proposi+on de recherche --- BDD (cf axe 01). 
1) Revisiter acquisiTon barcodes par séquençage individuel ONT (réducTon coûts & temps). 
è QuanTficaTon du nombre de spécimens de chaque espèce dans des collectes /piégeages + documentaTon des 

interacTons (alimentaTon axe #02)
2) Reconnaissance d’images assistée par IA pour caractérisaTon (Start-up BionomeeX).
è Quelle approche hybride entre idenTficaTon d’images et barcoding massif pour une meilleure caractérisaTon des 

communautés?
è Peut-on contraindre l’espace des classes prédites par les CNNs aux espèces et nombres d’individus idenTfiés par 

barcoding et considérer les classes non prédites comme restantes à apprendre ?

https://www.bionomeex.com/


Axe de recherche #04
Reconstruire les réseaux d’interacIon, comprendre l’impact des facteurs bioIques et abioIques sur leur architecture et 
relier la structure des réseaux à l’efficacité de régulaIon

Constat --- Réseaux d’interacTon en uTlisant les méthodes disponibles. Pas de prise en compte des liens manquants. 
Pas de test de corrélaTon entre métriques réseaux et autres variables. 
è Quel niveau d’interconnexion entre les réseaux au sein de la culture et entre la culture et l’habitat environnant est 

requis pour réguler efficacement les ravageurs (connexion vs autonomie) ? 
è Par exemple, la présence dans l’environnement d’hôtes alternaTfs des parasitoïdes d’un ravageur cible augmente-t-elle 

ou diminue-t-elle le contrôle de ce dernier ? 

Proposi+on de recherche ---  limite de compétences => recherche collaboraTve et formaTon.
F. Massol (CNRS) et S. Robin (Sorbonne Univ). Documenter réseaux = axe03 + UTliser les traits /interacTon de li~érature, 
ou inférées sur les phylogénies (axe02) pour prédire les interacTons manquantes. S’appuyer sur cadre staTsTque établi 
pour relier métrique des réseaux et facteurs environnementaux. 

!
=



Stratégie de mise en œuvre du projet



Proxy de régula<on
Taux de parasi<sme / dégâts

Élevage/métabarcoding

1+2+3 + IA =>

Sur un réseau de parcelles 
Citrus/Olea 

en Corse et sur le con0nent 
[agriculteurs/trices partenaires]

PROJET "NGS-OLICIT" 2024-2026

3

4
Score de régula<on naturelle 

et leviers pour l’améliorer

Reconnaissance par IA 
"real-'me" metabarcoding 

Diversité spécifique ET fonc<onnelle des ravageurs 
majeurs et parasitoïdes de la culture 

ET de son environnement

Variables environnementales/pra<ques 
Climat, naturalité environnement, intrants, etc.

1

2
Observa'ons terrain

Biologique

ConvenAonnel



La problémaTque intéresse J
IdenTficaTon des quesTons et fronts de science qu’il /elle pourrait adresser dans sa discipline et, grâce à nos discussions collecTves 
objecTfs qui dépassent les proposiTons iniTales JJ

AggloméraTon et HybridaTon !! des compétences issues des communautés de 

è Séminaire INRAE SPE (Santé des Plantes et de l’Environnement), discussions CDA & référent numérique.
è « Agroécologie et Numérique : données, agroéquipements et ressources généTques au service de la transiTon 

agroécologique et de l’adaptaTon aux aléas climaTques inclus dans la stratégie d’accéléraTon SADEA (Systèmes Agricoles 
Durables et Equipements Agricoles contribuant à la transiTon écologique) de France 2030 »

è Pas de projet sur ravageurs / vecteurs / régulaTons naturelles
è Extension de NGS-OLICIT ? Me~re la problémaTque réseaux au cœur d’un projet ?

mathémaTques

entomologie écologie agronomie

informaTquemodélisaTon spaTale

intelligence arTficielle

traitement du langage naturel représentaTon des connaissances

télédétecTon

Sciences économiques & sociales

staTsTques

Samuel,
Arnaud



WP3. Prospection
Sampling of arthropod communities 

Documentation of local (a)biotic factors
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Sparse space

Composite indicators

Territory resilience 
to emergence

Landscape levers 
for control

Other network 
components

Natural regulation

Pest pressure

Information 
System

Surrounding 
habitat

Crop
Arboriculture

Gardening market
Continent & Corse & DOM

Plots owned by farmers

X
Lever  –

(reservoir)

Lever  +
(service plant)

?Practices
Landscape
α & β biodiversity
Climate
Alien insect 

WP4. Prediction
Network inference and Influence of (a)biotic 

factors on trophic networks ?

Innovative modelling strategies

WP5. Extrapolation
Territory-scale prediction 

of natural regulations

Spatially informed models

Informed by 
satellite images

WP1. Documentation
For native & threatening pests

plant-pest-auxiliaries interactions and traits

Text mining + curation by taxonomists

WP2. Implementation
Innovative tools to describe insect communities,

their interactions and evolutionary history

PhylogenomicsQuantitative
barcoding

IA-image Bioinformatics workflow

B. olea x18
E. urozonus x2
etc. 

augmentative training

SmartPhone App and 3D printed support 
for field caption

WP6. Data & knowledge 
integration and management

Shared environment 
to store & analyse data

WP7. Towards Distribution
Raising stakeholders and students’ awareness

Road map for a participatory platform for expanded 
surveillance, including natural regulations

Collective reflectionTraining
Sociological study

Directive interviews

Layers of 
explanatory 

variablesDimension reduction 

Extrapolation

EcoControl
 – 

ECOlogie des Communautés et OuAls Numériques pour augmenTer la RégulaAOn naturelle des insectes ravageurs en agricuLture

5 ans (2025-2030)
14 équipes de recherche
50 permanent-e-s
6 étudiant-e-s en thèse
3 post-doctorant-e-s
3M€ - 20% SDAR

Elsa
Claire

Jean-Yves

François

Samuel

Jérôme

Jean-Marc & Jean-Claude



Merci…


