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Figure 2. Nombre d’espèces issues de la synthèse

morpho-moléculaire, par campagne et cumulé,

de gastéropodes terrestres échantillonnées sur

chacun des 12 sites pour les 6 campagnes, 1 :

Automne 2021, 2 : Printemps 2022, 3 : Automne

2022, 4 : Printemps 2023, 5 : Automne 2023, 6 :

Printemps 2024

Résultats

L’analyse de délimitation des espèces avec la méthode ASAP (Puillandre et al. 20211)

basée sur les 348 séquences COI obtenues sur l’ensemble des sites met en évidence

42 MOTUs pour 34 morpho-espèces (Figure 1). Alors que 8 morpho-espèces sont

subdivisées en 2 ou 3 MOTUs, suggérant par exemple des lignées cryptiques, D.

reticulatum et D. agreste, ainsi que D. invadens, D. panormitanum et L. maximus,

espèces distinguées morphologiquement, sont regroupées en un seul MOTU. Le

nombre d’espèces observées, issues de la synthèse morpho-moléculaire, varie de 4 à

19 espèces selon les sites (Figure 2).

https://iees-paris.fr

Introduction et objectifs
Parmi les nombreux impacts documentés pour les espèces exotiques envahissantes

figure la régression des espèces indigènes. La caractérisation et le suivi des

communautés natives dans les sites envahis représentent un défi lorsque les

caractères morphologiques externes ne permettent pas l’identification des espèces.

Le barcoding ADN, quand il est associé à des bases de données solides et vérifiées,

permet alors des inventaires rapides et fiables. Dans le cadre du projet ANR

PLATWORM, les communautés de gastéropodes terrestres (limaces et escargots) de 12

espaces verts urbains français envahis par le prédateur exotique Obama nungara

(Platyhelminthe, Geoplanidae) ont été caractérisées grâce à un suivi de trois ans,

combinant identification morphologique et barcoding ADN.
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Conclusion et perspectives 
L’analyse morphologique complétée par le barcoding ADN a permis d’établir un bilan des espèces de limaces et d’escargots

présentes sur les 12 sites envahis par le plathelminthe Obama nungara. Ces données pourront être mises en relation avec les

espèces de gastéropodes identifiées par metabarcoding ADN dans les contenus digestifs du plathelminthe et avec les proies

vers de terre consommées (voir POSTER Noël et al.), afin d’identifier de potentielles préférences alimentaires.
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Figure 1. Arbre de

Neighbor-Joining des 348

séquences COI, regroupées

en 42 MOTUs :

• En vert, les morpho-

espèces subdivisées en

plusieurs OTUs

• En bleu, les morpho-

espèces regroupées en

un seul MOTU (A et B)
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