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RESUME 

Les services écosystémiques rendus par la biodiversité sont la clé d’une production 

alimentaire durable. En Martinique, nous assistons à une réduction des surfaces d’îlots 

forestiers et à une homogénéisation du paysage agricole par des systèmes de monoculture, 

notamment la monoculture intensive de banane. Cette dernière subit une grande pression 

parasitaire nécessitant une grande quantité d’intrants chimiques. Le charançon du bananier 

est un des ravageurs causant le plus de pertes de rendements. Cette étude vise donc à 

quantifier l’effet des îlots forestiers et l’utilisation des herbicides sur le service de bio-

régulation du charançon noir du bananier (Cosmopolites sordidus). Nous avons sélectionné 

13 parcelles de bananier en bordure forestière. Nous avons quantifié les communautés de 

prédateurs et de charançon en déposant des pièges barbers en début de la saison humide. Nos 

résultats montrent que les îlots forestiers contribuent à l’introduction d’une grande richesse 

spécifique et d’une grande abondance de prédateurs. De plus, en réduisant les traitements 

herbicides annuels, ces agroécosystèmes intègrent une composition spécifique différente, 

une plus grande richesse spécifique et une plus grande abondance de prédateurs. Nos 

résultats montrent aussi que cette augmentation de l’abondance de ces différents prédateurs, 

notamment les deux fourmis C. sexguttatus et S. geminata et de l’araignée Lycosidae sp se 

traduit par des populations moins importantes de charançon de bananier, suggérant une 

meilleure biorégulation. Ce résultat est surtout observé à proximité des îlots forestiers dans 

les parcelles ne recevant pas d’herbicides. 

Mots clés  

Services écosystémiques, complexification écologique, bio-régulation, 

réseaux trophiques, îlot forestier, herbicides 

 

 

 

Pour citer ce document : El jaouhari, Meryem, 2019. La lutte biologique par conservation du 
charançon noir (Cosmopolites sordidus). Mémoire de fin d’étude, Master 3A, option RESAD, 
Montpellier SupAgro. 98p 
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ABSTRACT 

Title : Biological control by conservation of the black weevil (Cosmopolites sordidus) according 

to the agricultural practices of the banana plantations of Martinique 

 

Ecosystem services provided by biodiversity are the key to sustainable food production. In 

Martinique, we are witnessing a reduction of forest patches and a homogenization of the 

agricultural landscape by monoculture systems, particularly the intensive banana 

monoculture. The latter undergoes a great parasite pressure requiring a large amount of 

chemical inputs. The banana weevil is one of the pests causing the most reductions in yield. 

This study aims to quantify the effect of forest patches and the use of herbicides on the bio-

regulation service of the black banana weevil (Cosmopolites sordidus). We selected 13 plots 

of banana trees along the forest edge. We quantified the predator and weevil communities 

by depositing barber traps at the beginning of the wet season. Our results show that forest 

islets contribute to the introduction of great species richness and abundance of predators. In 

addition, by reducing annual herbicide treatments, these agroecosystems incorporate a 

different specific composition, greater species richness and greater abundance of predators. 

Our results also show that this increases, notably of the two ants C. sexguttatus and S. 

geminata and the wolfspider Lycosidae sp lead to a better bioregulation of the banana weevil. 

This is especially observed near forest patches in plots not receiving herbicides. 

 

Key words 

Ecosystem services, ecological complexification, bio-regulation, trophic 

networks, forest patches, herbicides 
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GLOSSAIRE 

Lutte biologique par conservation : gestion intégrée du paysage et des habitats des ennemies 

naturels autour des cultures afin d’assurer leur présence dans les agroécosystèmes pour assurer 

la protection des cultures 

Biorégulation : Régulation biologique des ravageurs de culture 

Prédateurs généralistes : Organismes vivants pouvant se nourrir de différentes proies 

Réseau trophique : ensemble de chaînes alimentaires reliées entre elles au sein d’un 

écosystème 

P-value : probabilité pour un modèle statistique donné sous l’hypothèse nulle (H0) ; postulant 

l’égalité entre les paramètres statistiques. Plus elle est faible (<0,05) plus l’erreur en rejetant 

H0 est faible 

Ilots forestiers : Dans cette étude, ce terme comprend lest bosquets, friches, haies boisées, 

alignements d’arbres 

 

 

 

https://fr.wikipedia.org/wiki/Mod%C3%A8le_statistique
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INTRODUCTION 

En Martinique, la culture de la banane est principalement destinée à l’exportation. La plupart 

des producteurs adoptent des systèmes de monocultures mécanisées et intensives en intrant afin 

de maximiser leurs profits. Or, l’épuisement de ces agroécosystèmes remet en question la 

durabilité de leurs rendements. De plus, ces systèmes de cultures sont souvent très favorables 

au développement des bio-agresseurs ce qui nécessite souvent l’utilisation massive des 

pesticides  (Tixier et al. 2007). Ces derniers, causent une dégradation du sol, réduisent la 

biodiversité associée aux agrosystèmes, et altèrent les services écosystémiques qui y sont liés 

(Lavelle et al. 2006). Par conséquent, ces systèmes de culture sont vulnérables (Tixier et al. 

2007). 

 

Plusieurs études montrent l’effet des pratiques agricoles intensives sur la faune du sol. Les 

travaux de Correia et Moreira (2010) mettent en évidence la toxicité du glyphosate sur le ver 

de terre Eisenia foetida. Une autre étude, montre l’effet du labour sur la diminution de la 

diversité fonctionnelle des vers de terre (Pelosi et al. 2014). Mon travail d’inventaire, mené en 

2018, a permis de mettre en évidence un effet significatif des pratiques agricoles sur 

l’abondance et la biodiversité des invertébrés du sol dans les bananeraies de Martinique (El 

jaouhari, 2018). Inversement, les travaux de Dassou et al. (2016), montrent l’effet de la 

biodiversité végétale sur l’augmentation des populations de prédateurs. Cependant, pour 

accompagner au mieux la transition agro-écologique, il faut encore constituer un socle de 

connaissances sur les services écosystémiques apportés par cette biodiversité, ainsi que les 

mécanismes écologiques les régissant. Il est donc important de développer des outils pour 

évaluer, d’un côté l’effet des pratiques intensives et d’un autre côté les innovations agro-

écologiques, sur les invertébrés du sol et les services écosystémiques rendus par ces organismes. 

 

La régulation des ravageurs de culture est un des leviers le plus difficile à contrôler en 

agriculture. La lutte biologique par conservation semble être une solution durable qui repose 

sur toutes les composantes de l’écosystème. Les prédateurs (effet descendant « top-down ») et 

les ressources (effet ascendant « bottom-up ») sont au centre de ces mécanismes de régulation 

des bioagresseurs (Ponsard, Arditi, et Jost 2000). Le concept de réseau trophique est 

particulièrement approprié pour étudier et représenter l’ensemble de ces interactions, et pour in 

fine comprendre l’émergence du processus de régulations.  

 

Dans cette étude, je m’intéresse à la question de la lutte biologique par conservation contre le 

charançon du bananier en Martinique. Je m’intéresse à comprendre comment les herbicides et 

les haies influent sur la communauté des prédateurs, et comment cette dernière influe, à son 

tour, sur la biorégulation du charançon. Pour répondre à ces questions, j’aborde tout d’abord le 

contexte de la banane dans le monde et en Martinique. Puis j’explique comment la biodiversité 

peut influer sur la régulation des ravageurs, notamment le charançon du bananier. Par la suite, 

toutes les démarches de la méthodologie, du choix des parcelles aux traitements des données, 

sont explicitées. Ensuite, je présente les résultats permettant de répondre à la problématique. 

Enfin, je discute tous les résultats présentés et j’avance quelques perspectives.  
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I. Contexte  

1. Production et enjeux de la banane 

1.1. Marché de la banane dans le monde 

 

La culture de banane date du Néolithique, il y a 10 000 ans. Elle serait apparue en Papouasie-

Nouvelle-Guinée sous forme d’agriculture primitive. Depuis l’Asie du sud-est, elle s’est 

répandue tout d’abord dans tout le continent Africain au VIème siècle. Puis, des siècles plus tard, 

elle s’est répandue aux îles Canaries en 1482, puis aux Antilles en 1516, et enfin en Amérique 

latine (Lassoudière 2007).  

 

Aujourd’hui, la banane est le 4éme fruit produit après la tomate, le raisin et la pomme (Faostat, 

2012). Les bananiers cultivés aujourd’hui appartiennent au genre Musa. Leurs fruits sont 

stériles et parthénocarpiques. Ce genre comprend 1000 variétés différentes issues de croisement 

de deux espèces sauvages Musa acuminata et Musa balbisiana. De toutes ces variétés, le 

marché d’exportation repose principalement sur la variété Cavendish (30% de la production 

mondiale de la banane).  

 

Depuis le 21ème siècle, le bananier est cultivé sur plus de 10 millions d’hectares dans 120 pays 

(Lassoudière, 2007). Les grands producteurs de la banane Cavendish sont respectivement : 

L’Inde, la Chine, les Philippines, l’Equateur et le Brésil (FAO, 2018). Les récoltes de l’inde et 

le Brésil sont exclusivement destinés aux marchés intérieurs (Lassoudière, 2007).  

Les deux grands importateurs en 2018 sont L’Union européenne avec 33% et les Etats-Unis 

avec 26% d’importations mondiales (FAO, 2018). 
 

1.2. Le contexte Martiniquais adapté à la culture du bananier 

 

La Martinique (14°40" N, 61°00" W) est un département Français d’outre-mer. C’est une île 

située dans l’arc volcanique des petites Antilles. Elle est bordée par la mer des caraïbes à l’ouest 

et l’Océan Atlantique à l’est. C’est une île d’une superficie de 1128 km² et de 394 173 habitants. 

Son relief est montagneux dans l’ensemble. La montagne pelée occupe une grande partie du 

nord de la Martinique et atteint 1 397 m d’altitude (Bougerard, 2016). Le sud est constitué de 

collines, dont les reliefs les plus hautes sont la montagne du Vauclin (504m) et le morne Larcher 

(459m). le centre de l’île est caractérisée par un relief relativement plat avec des escarpements 

de petites dimensions et des falaises au nord de Fort-de-France (Germa, 2010).    
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Le climat tropical maritime de l’île est marqué 

par deux saisons :  

- Une saison humide (de mai à novembre) 

marquée par de fortes précipitations et des vents 

violents suivant le régime des Alizée (soufflant 

du nord-est) avec des risques de cyclones.  

- Une saison sèche et chaude (de février à 

avril) appelée aussi carême, marquée par un fort 

ensoleillement. 

 

La température moyenne annuelle est de 26°C 

et le taux d’hygrométrie est entre 80% et 90% 

(ODE, 2016). Selon la topographie et la 

pluviométrie, on distingue 4 bioclimats 

différents (ODE, 2016) : Un climat sec au sud, 

moyennement humide sur les côtes du nord, 

humide au nord en moyenne altitude, et très 

humide au nord en haute altitude (Figure 1). 
 

 

L’âge des formations géologiques de la 

Martinique s’étend entre 2 millions d’années et 

300 000 ans (Germa, 2010). L’âge du sol ainsi 

que la différence de pluviométrie, font que les 

sols sont très diversifiés sur l’île. En effet, la 

carte de GisSol (Figure 2) montre les différents 

sols retrouvés en Martinique. Au nord on 

retrouve des andosols peu évolués à 

Allophanes. Sur la côte nord atlantique les sols 

sont bruns rouille à halloysite. Dans le centre de 

l’île les sols sont majoritairement ferrallitiques 

compacts. Et au sud de l’île ils sont 

généralement des vertisols à smectite.  

 

Ces conditions pédoclimatiques, sont 

favorables à la culture du bananier. En effet, 

bananier a besoin d’une grande hygrométrie et 

un bon ensoleillement. De plus, les sols cités 

au-dessus sont favorables à cette culture, 

excepté pour les vertisols (Sud de l’île) qui 

pourraient être difficiles à aménager 

(Lassoudière, 2007). Ceci, explique la forte 

concentration des bananeraies au niveau de la 

côte atlantique, spécialement au nord et au 

centre de l’île (carte bananeraie en Annexe 3). 

Ces zones, sont caractérisées par des pentes très 

faibles et une pluviométrie élevée (Guillemot, 

1973). 
 

Figure 2 : Carte des sols de la Martinique. Source : 

IRD, Base de données valsol de la Martinique 

1/20000, d’après Colmet-Daage, 1969. 

 

Figure 1: Carte de la pluviométrie en Martinique 

de l’année 2018 (Météo France, 2018) 
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1.3. L’importance économique de la banane en Martinique 

L’agriculture en Martinique représente 19% de la surface totale du territoire, soit 21 771ha de 

SAU (Agreste, 2019), et emploie 7% de la population active. Bien qu’elle soit centrée 

majoritairement sur la production fruitière et la canne à sucre, elle est diversifiée en cultures 

légumières, fourragères et fruitières permanentes (Figure 3). Or, elle ne répond que 

partiellement à la demande locale, 77% des produits étant importés (Alimagri, 2016). 

  

Le bananier fut introduit aux Antilles en 1516. Depuis moins d’un siècle, au début de 

l’ouverture des marchés de banane, la Martinique s’est tournée vers cette culture et elle a destiné 

sa production à l’export en grande partie.  

La culture de la banane Cavendish constitue une culture d’importance économique majeure. 

Ceci en termes de surface agricole utilisée, le nombre d’exploitations agricoles (577 

exploitations) et la création d’emplois (12 000 emplois), (IEDOM, 2007). En effet, la surface 

agricole de bananier occupe aujourd’hui 25% de la surface agricole de l’île soit 5000 ha 

(Agreste, 2019) (Figure 3). 

 

La Production de banane est héritée des grandes habitations coloniales, destinée en majeure 

partie à l’exportation en France et à l’Union Européenne. Ces systèmes de cultures consomment 

énormément d’intrants chimiques. La filière a connu une grande pression parasitaire depuis les 

années 60 en termes de charançon, nématodes et maladies fongiques (Chabrier et al. 2005). De 

1972 à 1993, la chlordécone, un insecticide organochloré, a été utilisé pour lutter contre le 

charançon du bananier. Ceci fut un scandale, car depuis, on estime que plus de 2/5 de la SAU 

totale martiniquaise est toujours polluée par cet organochloré. Aujourd’hui, l’utilisation des 

herbicides est, avec les fongicides, le poste d’utilisation le plus important de produits 

phytosanitaires, avec 78% de la quantité des substances actives utilisées (Brykalski, 2015). 

S’ajoute à la pression parasitaire, l’achèvement de l’accompagnement de l’Organisation 

Commune de Marché Banane (OCMB) dans l’année 2000. En effet, cette dernière a supprimé 

ces licences envers la banane communautaire et a exigé une tarification unique. Depuis, la 

banane Antillaise subit la concurrence des bananes africaines et sud-américaine (dite dollar) et 

les SAU de banane ne cessent de chuter en Martinique ainsi que la production annuelle. 
 

Canne à sucre
19%

Tubercules
2%

Légume frais
6%

Banane
25%

Ananas
0%

Cultures 
fourragères

1%

Agrumes
1%

Autres fruits frais
1%

Jachères
11%

Surface enherbée
33%

Culture florales
1%

Figure 3 : Représentation en secteur des pourcentages de surfaces occupées par 

les différentes cultures (Agreste, 2019) 
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1.4. Culture du bananier 

a. La biologie du bananier 
 

Le bananier est une plante herbacée monocotylédone originaire de l’Asie du Sud-Est 

(Simmonds 1962). Il appartient à l’ordre des scitaminales et à la famille des Musacea. Cette 

dernière comporte trois genre : 

- Musella, localisé en Asie  

- Ensete, n’ayant pas d’espèces parthénocarpiques 

- Musa, se divise en deux grands types : les variétés comestibles à fruits charnus et les 

espèces sauvages. Les variétés comestibles sont cultivées et sont généralement des 

clones triploïdes stériles et aspermes. On distingue les clones : 

- (AAB) et (ABB) issus du croisement interspécifique entre Musa acuminata et 

Musa balbusiana. Les (AAB) sont des bananes à cuire appeler bananes plantains.  

- (AAA) issu de la seule espèce M. acuminata. Il s’agit de banane dessert dont 

le cultivar Cavendish. 

 

Le bananier est constitué des organes 

suivants (Figure 4) :  

- Une tige souterraine assurant la 

différenciation des rejets, 

l’émission des racines et la 

formation des feuilles  

- Un système racinaire produit en 

continu durant la phase végétative, 

ne dépassant pas un mètre de long 

- Un pseudotronc résultant de 

l’imbrication des gaines foliaires 

de hauteurs corrélées à la 

croissance du système foliaire. Il 

assure un rôle de soutien et de 

réserve minérale et hydrique 

- Un système foliaire très 

développé émis par le bulbe et en 

croissance dans le pseudotronc. La 

surface foliaire est de 3m²  

- Une inflorescence se forme au 

niveau de la tige souterraine et sort 

de l’extrémité du pseudotronc. Les fleurs sont zygomorphes (symétrique par rapport au 

rachis). Les fleurs femelles de l’inflorescence est la part consommable du bananier qui 

est le régime de banane. 
 

b. Conduite technique de la culture bananière 

 

Le système de culture bananier conventionnel en Martinique est un système de monoculture 

monovariétal de la variété Cavendish. C’est un système de culture semi-pérenne consistant à 

remplacer les bananiers par les rejets de la tige souterraine après chaque cycle. A partir 

d’uniques souches de bananier, on peut maintenir une bananeraie jusqu’à 10 ans. Le cycle de 

bananier dure 9-10 mois en moyenne (Figure 5). Il varie aussi selon les conditions 

Figure 4 : Morphologie du bananier (Champion, 1963) 
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bioclimatiques (altitude et pluviométrie). La récolte se fait chaque année. La fin des cycles de 

la bananeraie est associée à la baisse de la fertilité du sol et la pression parasitaire accompagnée 

par la baisse du rendement (Lassoudière, 2007). La destruction de la bananeraie se fait par le 

piquage au glyphosate de chaque plant. Les souches du bananier sont ensuite détruites 

mécaniquement pour éviter le développement du charançon. Ensuite, l’installation d’une 

jachère est indispensable pour l’assainissement du sol. Cette jachère peut être spontanée ou 

entretenue avec des plantes de couverture (e.g. Brachiaria decumbens). Durant cette jachère, 

des pièges à phéromone sont utilisés, en particulier en bordure de parcelle, pour empêcher 

l’infestation des parcelles voisines par le charançon.  

Les bananiers sont plantés à une densité de 1700 pied/ha à 2200 pied/ha, en ligne simple ou en 

ligne jumelée (petit rang et grand rang). 

 

Figure 5 : Conduite de la culture du bananier (reproduction de Joubert 2007 et Lassoudière 2007) 

c. Les bioagresseurs de la banane en Martinique 

 

La monoculture de bananier a permis le développement de nombreux bioagresseurs, 

notamment :  

 

- les maladies fongiques, bactériennes et virales, 

- les ravageurs ; nématodes, charançon et thrips 

- et d’autres parasites des régimes ; cochenilles et chenilles ayant des dégâts plus faibles 

 

Les plus importants causant des dégâts majeurs sont, les nématodes, la cercosporiose noire et 

le charançon. Les principaux nématodes phytoparasites du bananier sont Radopholus similis 

suivi de Pratylenchus coffae et Pratylenchus goodeyi. Ils s’attaquent à la racine se nourrissant 

du cytoplasme cellulaire, causent des lésions et des nécroses aux racines formant des portes aux 

nombreux autres parasites. La seule lutte chimique homologuée aujourd’hui est le 

Némathorin®. La seule lutte biologique est l’assainissement des sols par jachère ou rotation 

culturale, suivi de plantation de vitroplants indemne de nématodes.  

La cercosporiose noire est une maladie fongique causée par le champignon ascomycète 

Pseudocercospora fijiensis. Ce dernier s’attaque aux feuilles du bananier. Il cause des 

jaunissements et réduit la capacité photosynthétique du bananier ainsi que son rendement 

(Mobambo et al. 1993). Plusieurs produits chimiques sont utilisés pour lutter contre la 
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cercosporiose ; notamment les huiles paraffiniques (c.f. Banole®). L’effeuillage est une 

méthode complémentaire de lutte. Il s’agit de l’ablation des feuilles nécrosées (Lassoudière, 

2007). Le charançon du bananier Cosmopolites sordidus est le sujet de cette étude, ces propos 

sont développés dans la partie suivante. 
 

2. Le Charançon noir : ravageur du bananier 

2.1. Origine  

Le charançon noir du bananier Cosmopolites sordidus (Germar, 1824) est un coléoptère de la 

famille des Curculionidae. Il s’agit d’un insecte phytophage s’attaquant au bulbe et à la tige du 

bananier au stade larvaire (Gold et Messiaen 2000). Il est originaire de l’Asie du Sud-Est, et 

s’est diffusé dans toutes les régions tropicales et sub-tropicales productrices de banane. Sa 

présence dans les Antilles Françaises date de 1929.  Sa larve a un corps blanc avec une tête 

brune et de fortes mandibules. 
 

2.2. Biologie et cycle de vie  

Ce coléoptère de couleur noir, mesure de 

10 à 15mm. Il a une activité nocturne et 

une durée de vie de 1 à 4 ans. Il obéit à la 

stratégie de développement « k » ; 

croissance lente, maturité sexuelle tardive 

et une faible fécondité. En moyenne, les 

femelles pondent de 1 à 3 œufs pas 

semaine (Figure 6). Les œufs blancs et 

ovales font 2mm. La femelle perce un trou 

dans le bulbe du bananier avec son rostre 

et y dépose un œuf. La larve éclot après 7 

jours et creuse des galeries dans la tige 

pour se nourrir. Elle y reste pendant 30 à 

50 jours. Pendant la période de nymphe, il 

reste à la périphérie du bulbe pour sortir 

après 10 jours à l’état adulte vers 

l’extérieur.  L’adulte reste dans le sol, 

sous le mulch et les débris végétaux.  Il se 

nourrit principalement des résidus de 

culture.  

On observe chez cet insecte un 

comportement d’agrégation. En effet, le 

mal adulte émet la 

phéromone d’agrégation ‘sordidine’ pour 

attirer à distance les mâles et les femelles 

du charançon. Ceci afin de favoriser la prise alimentaire et l’accouplement. 

2.3. Dégâts 

Les galeries creusées par les larves, causent de sérieux problèmes quant à la vigueur du 

bananier. En effet, ces galeries défavorisent l’absorption et la conduction des nutriments. Ceci 

a pour conséquence de fragiliser le bananier et favoriser les attaquent par d’autres parasites. Les 

Figure 6 : Cycle de vie du charançon du bananier 

(McCormack 2009) 
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pertes de rendements pour la variété Cavendish sont supérieures à 30% (Lassoudière, 2007). 

Une étude à Uganda estime des pertes de rendements supérieures à 42% (Gold et al. 2004). Le 

principal dégât est la chute des bananiers. 

2.4. Moyens de lutte  

Lutte insecticide : 

La chlordécone, insecticide actuellement interdit, a été utilisé pendant 20 ans afin de lutter 

contre le charançon et a causé des problèmes environnementaux et de santé humaine majeurs. 

Aujourd’hui, un seul produit est homologué contre le charançon ; le Némathorin®. Ce dernier 

est un nématicide utilisé également comme insecticide mais d’une action moins spécifique 

contre le charançon. 

 

Lutte par piège phéromone : 

Des pièges munis de capsules contenant la phéromone d’agrégation de l’espèce (sordidine) sont 

utilisées actuellement pour réguler les populations de charançons. Cette lutte exige un entretien 

permanent, est couteuse et la diminution de population de charançon se fait lentement. Il est 

donc nécessaire d’utiliser d’autres méthodes en complément. 
 

Lutte biologique : 

Il s’agit de lutter contre le charançon par introduction d’auxiliaires, notamment les prédateurs. 

Les fourmis semblent être de bons prédateurs potentiel du charançon à des stages immatures, 

notamment Odontomachus troglodytes (Ponerinae), Pheidole sp (Myrmicinae) et Myopopone 

castanea (Ponerinae) (Abera-Kalibata et al. 2008, Hasyim et al. 2016). 

Des tentatives d’introduction de prédateurs dans les parcelles de banane ont déjà été faite à 

Cuba. En effet, la fourmi Pheidole megacephala de la sous-famille des Myrmicinae a déjà été 

utilisée pour lutter contre le charançon du bananier (Castiñeiras et Ponce 1991). L’introduction 

de cette fourmi a réussi à diminuer les dommages causés au rhizome à 65%. D’autres tentatives 

d’introduction de fourmis ont été faites en Afrique et dans le Pacifique (Hasyim et al. 2016), 

cependant aucun suivi d’évaluation du potentiel de régulation n’a été fait (Abera-Kalibata et al. 

2008).  

D’autres animaux seraient capables de s’attaquer au charançon adulte comme les crapauds. De 

plus, le champignon entomopathogène Beauveria bassiana recensé à Sumatra semble causé des 

mortalités chez le charançon adulte (Hasyim et al. 2016).  
 

3. La biodiversité et son rôle dans la lutte biologique par 

conservation  

3.1. De la biodiversité aux réseaux trophiques  

 

Dans les écosystèmes agricoles, la biodiversité de différents groupes taxonomiques liés aux 

différents compartiments de la matière organique dans le sol, joue un rôle primordial dans 

l’apport de divers services écosystémiques (Swinton et al., 2007). Ces services écosystémiques 

se concentrent sur le recyclage des nutriments et du carbone, la pollinisation, le maintien de la 

structure du sol et sa fertilité ainsi que la régulation biologique des ravageurs (Power, 2010). 

Par exemple, les myriapodes et les isopodes jouent un rôle important dans la transformation de 

la litière en matière fécale, qui contribue à la dynamique et la distribution de la matière 

organique dans le sol (Coulis et al. 2016). 

https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/troglodytes
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La structure de la végétation constitue un des facteurs les plus importants influençant la 

composition et la diversité des communautés d’invertébrés (de Oliveira et al. 2019). De plus, 

l’augmentation de la diversité végétale des agrosystèmes permet la régulation des populations 

de ravageurs (Altieri et Letourneau 1982). Ceci par l’intermédiaire de nombreuses relations 

trophiques permettant l’augmentation et la diversité des populations de prédateurs (Dassou et 

Tixier 2016). 

 

Afin de mieux comprendre l’effet de la structure des réseaux trophiques sur la régulation des 

bioagresseurs il est important d’expliciter le concept du réseau trophique et les théories 

associées : 

Un réseau trophique est « l’ensemble de chaînes alimentaires reliées entre elles au sein d’un 

écosystème dans lequel des flux de matières et d’énergies circulent » (Cohen et Łuczak 1992). 
 

3.2. Rôle de la structure des réseaux trophiques sur le service de la 

régulation des ravageurs   

 

Plusieurs types d’interactions peuvent avoir lieu dans un réseau trophique. Elles se centralisent 

surtout sur (Figure 7) : 

- L’herbivorie : quand une espèce animale consomme une espèce végétale. 

- La prédation : quand une espèce animale mange une autre espèce animale 

- La prédation intra-guilde : quand une espèce animale prédatrice consomme une espèce 

animale du même niveau trophique  

- La prédation mutuelle : quand la prédation intra-guilde fonctionne dans les deux sens  

- La compétition apparente : quand une espèce animale consomme deux ressources 

différentes du même niveau trophique 

- L’omnivorie : quand une espèce animale consomme une autre espèce animale et une 

ressource primaire  

- Compétition d’exploitation : quand une ressource peut être consommée par deux 

espèces animales différentes 
 

Figure 7 : Représentation des différentes interactions trophiques 

(Mollot, 2012) 
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La prédation est une relation trophique désignant la consommation d’une proie par un prédateur. 

Il s’agit d’une relation fondamentale dans le fonctionnement des écosystèmes affectant les 

dynamiques des espèces. Les travaux de Lotka et Volterra (1928) montrent les dynamiques de 

la relation proie-prédateur dans le temps. En effet, l’augmentation des populations de proie 

génère une augmentation des populations de prédateurs, qui, à un stade élevé, génèrent une 

baisse des populations de proie. Cette baisse, est accompagnée par une baisse des populations 

de prédateurs, qui, à un stade très bas, génèrent une augmentation des populations de proies et 

ainsi de suite. 

 

Dans un agroécosystème, la prédation est la clé d’une régulation descendante « top-down » des 

ravageurs. Dans un contexte de lutte biologique par conservation, cette régulation est souvent 

accompagnée par une régulation ascendante « bottom-up » (Ponsard, Arditi, et Jost 2000, 

Mollot 2012). En effet, la régulation ascendante se fait à partir des ressources primaires qui 

régissent la présence des communautés de niveaux trophiques supérieures. 

 

Ainsi, la diversité végétale, de plus que le mulch qu’elle procure au sol, favorisent les 

populations herbivores et détritivores, qui, à leur tour, favorisent à travers les relations 

trophiques les populations de prédateurs qui les consomment.  

3.3. Le rôle des prédateurs généralistes dans la régulation des ravageurs 

 

Les prédateurs généralistes jouent un rôle important dans les réseaux trophiques en consommant 

un large spectre de proies appartenant à différents niveaux trophiques (Scheu 2001). Leur 

abondance peut donc être augmentée en assurant la présence de différentes ressources dans 

l’agroécosystème. En effet, Mollot et al. (2014) ont montré que l’installation d’un couvert 

végétale peut contribuer au développement de proies alternatives permettant aux prédateurs 

généralistes d’augmenter en nombre et de réguler parallèlement les ravageurs de culture.  
 

3.4. Cas de la lutte biologique par conservation de Cosmopolites sordidus 

dans les Antilles 

 

La lutte biologique par conservation se définie par une gestion intégrée du paysage et des 

habitats des ennemies naturels autour des cultures afin d’assurer leur présence dans les 

agroécosystèmes. Ceci pour assurer la protection des cultures et de limiter l’utilisation des 

intrants (Barbosa 1998). 

Dans ce contexte, depuis que le bananier est attaqué par le ravageur Cosmopolites sordidus, 

plusieurs études se sont intéressées à la lutte biologique par conservation dans les Antilles. Ces 

études ont comme objectif de comprendre les mécanismes régissant cette biorégulation et de 

déterminer les prédateurs potentiels du charançon selon différentes approches. 

En effet, une étude a montré le potentiel régulateur des fourmis Odontomachus bauri, 

Solenopsis geminata et Wasmannia auropunctata sur la biorégulation du charançon dans les 

bananeraies de Martinique (Kulagowski 2009).  Mollot et al. (2012) ont mis en évidence la 

prédation exercée par la fourmi Solenopsis geminata sur les œufs du charançon. Ils ont aussi 

montré qu’en ajoutant des plantes de couverture aux parcelles de banane, la prédation des œufs 

du charançon par cette fourmi augmente. 

Les analyses moléculaires du contenu stomacal faites dans le cadre de la thèse de Mollot (2012), 

prouvent que la fourmi Camponotus sexguttatus et le dermaptère Euborellia caraibea sont de 

potentiels prédateurs pour le charançon. Dassou et al. (2016) soutiennent ce fait en mettant en 
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évidence le potentiel régulateur de E. caraibea.  

4. Quels leviers agroécologiques pour la bio-régulation du 

charançon ? 
 

Les pratiques agricoles diffèrent d’un système agricole à un autre surtout dans la gestion de la 

diversité végétale. Cette gestion constitue le majeur levier pour favoriser la régulation. 
 

4.1. Les plantes de couverture 

 

Les plantes de couverture sont des espèces accompagnant une culture principale. L’objectif de 

ces plantes est d’aider au développement de la culture en agissant sur le contrôle des adventices, 

l’apport en nutriment et la régulation des bioagresseurs (Valantin-Morison et al. 2019). Au 

Québec, par exemple, la plante Sorbaria sorbifolia est utilisée pour attirer les prédateurs 

naturels de l’acarien ravageur Tétranyque à deux points, ravageur des framboisières (St-Laurent 

2017). Dans le contexte martiniquais, le potentiel biorégulateur du charançon du bananier par 

des plantes de couvertures, notamment celui de Brachiaria decumbens a déjà été étudié par 

Mollot et al. (2012, 2014).  

4.2. Réduction des pesticides : 

Dans un contexte Antillais, les herbicides sont les intrants chimiques les plus utilisés. Leur 

utilisation n’a pas connu une grande diminution selon les données de vente des distributeurs 

phytopharmaceutiques (Figure 8). Aujourd’hui le Glyphosate est l’herbicide le plus utilisé dans 

les bananeraies pour lutter contre la flore adventice notamment les lianes grimpantes dans les 

pseudotroncs et l’herbe gras. Il est produit depuis 1974. Il s’agit d’un herbicide non sélectif à 

action généralisée sur les plantes monocotylédones et dicotylédones. 

L’utilisation des herbicides peut avoir des impacts négatifs sur la biodiversité du sol. Ces 

impacts sont soit directs ; par la toxicité des molécules actives, soit indirects en supprimant les 

ressources primaires aux arthropodes appartenant à différents niveaux trophiques. 

 
 

Figure 8 : Evolution de la consommation des substances actives totales par hectare par les producteurs de bananes de 

Guadeloupe et de Martinique (Source : Blezat consulting IT2. Sur la base des données de vente des organisations de 

professionnels et des autres distributeurs de produits phytopharmaceutiques) 
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En effet, des études en laboratoire ont montré la toxicité des herbicides sur des organismes non-

cibles tels que les vers de terres. Correia et Moreira (2010) ont mis en évidence l’effet toxique 

de glyphosate et de 2-4D sur l’espèce de vers de terre Eisenia foetida face aux différentes 

concentrations. D’autres études mettent en évidence la diminution des populations d’isopodes 

dans les systèmes agricoles intensive en intrants chimiques. Ils affirment un effet direct des 

herbicides sur le taux de mortalité des isopodes (Paoletti et Hassall 1999). Néanmoins, la 

toxicité des herbicides semble dépendre de la sensibilité du taxon considéré et de sa place dans 

le réseau trophique (Frampton 2002). 

 

L’utilisation des herbicides agit aussi en diminuant la diversité et l’abondance des plantes 

couvrant le sol. Cette diminution peut se traduire par une forte diminution des phytophages en 

supprimant les ressources dont ils ont besoin (Shelton et Edwards 1983, Menezes et Soares 

2016). De plus, les effets de l’utilisation excessive des herbicides s’étendent à des impacts non 

cibles au travers les réseaux trophiques en supprimant une diversité fonctionnelle d’invertébrés 

du sol dont l’activité est bénéfique aux cultures (Burel et al. 2008), notamment les prédateurs 

et omnivores (Dassou et Tixier 2016). Dans le même sens, des études montrent que le maintien 

d’une flore adventice dans les parcelles ou en bordure favorise la dynamique des insectes, tout 

en maintenant de bons rendements (Altieri et Letourneau 1982, Fahrig et al. 2011, Nicholls et 

Altieri 2013, Dassou et Tixier 2016).  
 

4.3. Les haies  

 

Les haies dans le paysage sont généralement des structures 

arborées linéaires ou des forêts réduites composées d’arbres 

et d’arbustes (Lecq 2013). Elles sont d’importantes 

composantes dans les paysages des systèmes de culture 

(Figure 9). Elles peuvent être spontanées ou plantées pour 

marquer des frontières entre les propriétés privées. Plusieurs 

études ont montré qu’elles peuvent être source d’importants 

taxons fonctionnels notamment des auxiliaires pour les 

ravageurs des cultures (Thomas et al. 1992, Mauremooto et 

al. 1995, Tsitsilas et al. 2006, Booman et al. 2009). Ces 

auxiliaires, peuvent déborder dans les parcelles cultivées 

voisines (Debras, Senoussi, et Dutoit 2010, Garratt et al. 

2017). En effet, la disposition des parcelles autour des haies, 

peut contribuer à la propagation de la biodiversité 

(MacDonald, 2003). Ces études ont aussi étudié 

l’estompement de l’effet des haies à différentes distances de 

la haie. Elles ont montré une diminution graduelle de 

l’abondance des arthropodes, en particulier les arthropodes 

prédateurs, et des parasites en s’éloignant des haies (Paoletti, Boscolo, et Sommaggio 1997, 

Debras et al. 2006, Tsitsilas et al. 2006, Bianchi, Goedhart, et Baveco 2008, Garratt et al. 2017).  

 

Une étude montre que les haies boisées sont d’importants réservoirs des araignées de la famille 

des Lycosidae (Garratt et al. 2017). Ces derniers sont des prédateurs généralistes. Or, plusieurs 

facteurs rentrent en considération quant à la présence et la dispersion de cette biodiversité. 

Garratt et al. (2017) montrent aussi que la qualité des haies joue un rôle important sur 

l’abondance des prédateurs dans les parcelles voisines. En effet, l’abondance des Linyphiidae 

en particulier est plus importantes quand la haie est dense et pas cloisonnée de la parcelle.  

Figure 9 : Parcelle de bananier 

en bordure d'une haie (Galion) 
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La haie fait partie du patrimoine historique de la Martinique. Or, Des études montrent une 

dégradation exponentielle de ce patrimoine (Figure 10). Ils estiment que la superficie est quatre 

fois inférieur de nos jours que dans les années 90s (Agreste, 2019). Ce recul est dû aux 

contraintes liées à l’entretien des arbres. Une meilleure compréhension des services 

écosystémiques qu’elle peut procurer aux parcelles pourrait inciter les agriculteurs à entretenir 

les haies et de restaurer la trame verte et bleue agricole de la Martinique.  
 

 
 

 

5. Cadre de l’étude  

5.1. Projet de l’étude  

Ce stage a été possible grâce au projet plan banane durable II co-

financé par l’Europe (fond FEADER) et la communauté 

territoriale de Martinique (CTM). Le PBD a été mis en place en 

2008 pour la filière banane en Guadeloupe et en Martinique. Il 

s’est engagé pour une filière durable économiquement, 

socialement et environnementalement. Le PBD n°1 (2008-2013) 

avait pour objectif de : 

- Maintenir l’importance économique de la production de la filière 

- Limiter les impacts de la production sur 

l’environnement  

- Améliorer l’image de la filière auprès de la population 

 

L’évaluation de ce plan dans l’objectif d’améliorer son 

efficience a permis de mettre en perspective un PBD n°2 

(2014-2020) prenant en compte les améliorations recommandées par cette évaluation (Blezat, 

2014) : 

- Maintenir un co-développement avec la recherche et la filière 

- Elargir les partenariats avec d’autres organismes de recherche, notamment le Cirad et 
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Figure 10 : Evolution de la surface des haies et alignements 

d'arbres (ha) de 2006 à 2015 en Martinique (Agreste, 2019) 
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l’Inra  

- Soutenir les innovations provenant des planteurs pionniers 

5.2. Problématique 

Les services de biorégulation rendus par les plantes de couverture ont déjà été étudié. Dans le 

contexte Martiniquais actuel, on assiste aujourd’hui d’un côté, à une utilisation massive des 

herbicides dans les bananeraies en Martinique, une diminution des surfaces de haies, et d’un 

autre côté à des pressions parasitaires élevées. Ainsi, la durabilité écologique des systèmes de 

culture conventionnels bananiers est remise en question. Devant cette problématique, nous nous 

sommes intéressés à quantifier l’effet des haies et la réduction des herbicides sur le service de 

biorégulation du charançon noir du bananier (Cosmopolites sordidus). Cependant ces effets 

sont souvent indirects et liés à la présence de divers composantes agroécosystémiques. Ainsi 

nous avons posé trois questions fondamentales et formulé cinq hypothèses de recherche : 

 

Q. 1) Est-ce que les pratiques agricoles influent sur les communautés de prédateurs et 

d’omnivores ? 

H1 : Les systèmes agricoles utilisant moins d’herbicides de synthèse augmentent les 

populations de prédateurs et d’omnivores.  

H2 : Les systèmes agricoles ayant des haies ou des bordures forestières augmentent les 

populations de prédateurs et d’omnivores. 

 

Q. 2) Est-ce que les pratiques agricoles influent sur les populations de prédateurs 

potentiels du charançon ; Euborellia caraibea, Componotus sexguttatus, Solenopsis 

geminate, Odontomachus spp et Lycosidae sp ? 

H3 : Les systèmes agricoles utilisant moins d’herbicides de synthèse augmentent les 

populations de prédateurs potentiel du charançon 

H4 : Les systèmes agricoles ayant des haies ou des bordures forestières augmentent les 

populations de prédateurs potentiel du charançon 

 

Q. 3) Est-ce que l’augmentation des populations de prédateurs se traduit par une 

augmentation de la biorégulation du charançon ? 

H5 : Les populations de charançon sont corrélées négativement aux populations de : Euborellia 

caraibea, Camponotus sexguttatus, Solenopsis geminate, Odontomachus spp. et Lycosidae sp. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

N.B. : Dans cette étude nous avions prévu d’étudier les réseaux trophiques avec l’approche de 

l’analyse ADN des contenus stomacaux afin de mieux comprendre les mécanismes trophiques 

régissant cette biorégulation. Un échantillonnage par la chasse à vue de 1000 individu de 

prédateurs potentiels du charançon a donc été fait entre le 20 Mai et le 15 juin 2019. Or, des 

problèmes d’assignation de l’ADN font que les données ne sont pas encore traitables et ne sont 

pas représentées ici.  
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II. Matériels et Méthodes  

1. Choix des parcelles  
 

Les bananeraies sélectionnées se situent toutes dans la même zone bioclimatique au centre de 

l’île sur le côté Atlantique entre les deux communes ; La Trinité et Gros morne. Les sols dans 

cette zone sont argileux de type allophane ou halloysite. Les parcelles ont été choisies selon 

deux critères. D’une part, afin d’étudier l’effet de la présence d’arbres sur les invertébrés 

prédateurs, toutes les parcelles sélectionnées sont en bordure d’un ilot forestier ; d’une friche 

ou d’une forêt. D’autre part, afin d’étudier l’effet des herbicides sur les invertébrés prédateurs, 

la gestion du désherbage dans la moitié des parcelles sélectionnées est chimique (de 2 à 5 

passages d’herbicides par an), alors que les six autres parcelles, l’enherbement est géré de 

manière mécanique uniquement (Tableau 2).  

Le choix des parcelles a été fait après plusieurs étapes de sélections : Tout d’abord, les 

exploitations ayant des parcelles en bordure des îlots forestiers ont été sélectionnées à partir des 

images satellites. Géoportail dispose d’images satellites avec une option indiquant les 

différentes agricultures notamment les bananeraies indiquées en rouge sur la carte (Figure 11). 

Ensuite, un entretien avec le responsable des systèmes de cultures innovants de l’institut 

technique tropical (cf. Laurent Gervais), a été établi afin d’avoir des informations sur 

l’utilisation des herbicides dans les bananeraies présélectionnées ainsi que les contacts des 

agriculteurs. Un entretien semi-directif avec les différents agriculteurs des bananeraies 

présélectionnées a été établi. Ainsi, 13 parcelles en bordure d’îlots forestiers appartenant à 5 

exploitations différentes ont été sélectionnées (Figure 11). 

Figure 11: Carte des exploitations et parcelles (indiquées avec le pointant bleu) sélectionnées pour 

l'échantillonnage. Les bananerais sont représentées par des patches rouges et les champs de canne à 

sucre par des patches bleus (Géoportail, RPG 2017) 
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2. Caractérisation des parcelles  
 

 L’entretien semi-directif établi avec les différents responsables des bananeraies vise à 

caractériser chacune des 13 parcelles sur les éléments suivant (tableau 1, guide d’entretien en 

Annexe 4) : 

- L’âge de la parcelle 

- L’historique de la parcelle 

- Les pratiques agricoles liées à la gestion des adventices dans chaque parcelle 

- La pression du charançon dans chacune des parcelles  

- L’intensité de la pratique de piégeage (piège de type ‘pitfall’ couplé à une phéromone 

(nombre de piges/ha) et la moyenne des charançons piégés par piège (nombre de 

charançons/piège/semaine) 

- La densité des bananiers par hectare (pieds/ha) 

- Le rendement en banane(tonnes/ha)  

- Le type d’îlot forestier ainsi que son historique 

Les informations recensées lors des entretiens sont dans le tableau 2. Toutes les parcelles 

utilisent des pièges à phéromone. Aucun traitement insecticide, notamment le Némathorin®, 

n’est utilisé contre le charançon dans ces parcelles. La gestion de l’enherbement est soit 

chimique et mécanique en même temps, soit uniquement mécanique. Sachant que les parcelles 

sont majoritairement un peu accidentées, le désherbage mécanique se fait avec la 

débroussailleuse et parfois par gyrobroyeur dans le grand rang. Toutes les parcelles ont été 

précédées par des périodes de jachère. Aucune rotation, notamment avec la canne à sucre n’est 

effectuée sur ces parcelles. 

Le tableau 1 représente les herbicides utilisés durant l’année précédente dans les parcelles 

sélectionnées. 

Tableau 1: Herbicides utilisées dans les parcelles sélectionnées et leurs doses maximales par 

application. Source : http://e-phy.agriculture.gouv.fr/ 

Herbicide Molécule active Cible 
Dose maximale par 

application/ha 

Touchdown Glyphosate Total 2L 

Roundup Glyphosate Total 4-6L 

Gibson Glyphosate Total 0,8 L 

Reglone Diquat Dicotylédone 4L 

Basta 
Glufosinate 

ammonium 
Total 3L 

 

Un des critères de sélection des parcelles était que la population de charançons ne soit pas trop 

faible. Ceci visait à rechercher l’ADN de charançon dans le contenu stomacal des prédateurs 

généralistes à l’aide d’une approche de métabarcoding ADN. Ces résultats ne seront pas 

présentés dans le présent rapport car les analyses, réalisées par un prestataire, n’ont pas pu être 

obtenue à temps pour être traitées. Néanmoins il sera fait référence à cette partie du travail 

comme une perspective à cette étude. 
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Tableau 2: Caractéristiques des parcelles de l'étude 

Exploitation Parcelle Commune Surface Age Sol 

Nombre 

de 

transects* 

Gestion 

enherbement 

Nbr de 

passages 

herbicides/a

n 

Présence 

de trace** 

Données 

charançon 

P/ha 

Rendement 

(T/ha) 

RC 
RC-LG Gros morne 1,2 4 Allophane 4 Débroussailleuse 0 oui NA 45  

RC-CR Gros morne 0,5 4 Allophane 4 Débroussailleuse 0 oui NA 45  

RC-BL Gros morne 0,3 4 Allophane 4 Débroussailleuse 0 oui NA 45  

TB 
TB-GP Gros morne 3,6 1 Allophane 4 Débroussailleuse 0 oui NA 50  

TB-GV Gros morne 3,3 1 Allophane 4 Débroussailleuse 0 oui NA 50  

TB-DT Gros morne 3,8 1,5 Allophane 4 Débroussailleuse 0 oui NA 50  

GL 

GL-C4 La Trinité 1,4 5 Halloysite 4 

Chimique et 

mécanique sur 

grand rang 

3 Glyphosates 

1 Basta 

Totale = 4 

oui 16 51  

GL-C3 La Trinité 1,2 5 Halloysite 4 

Chimique et 

mécanique sur 

grand rang 

1 Basta 

2 Glyphosates 

Totale = 3 

oui 16 42,6  

GL-C2 La Trinité 0,4 5 Halloysite 4 Chimique 

1 Basta 

1 Touchdown 

Totale = 2 

oui 8 43,6  

DS 
DS-MR Gros morne 2,1 2 Halloysite 4 Chimique 2 Glyphosates oui/non 6 NA  

DS-TY Gros morne 1,2 4 Halloysite 2 Chimique 2 Glyphosates oui/non 6 NA  

MT 

MT-RV La Trinité 0,5 5 Halloysite 4 Chimique 

1 Gibsone 

1 Basta 

2 Touchdown 

Totale = 4 

non NA 36  

MT-BS La Trinité 0,8 5 Halloysite 2 

Chimique et 

mécanique sur 

grand rang 

1 Gibsone 

1 Basta 

3 Touchdown 

Totale = 5 

non NA 43,2  

**trace séparant la parcelle de la haie pour faciliter le passage des tracteurs pour la récolte.  

*Voir partie protocole 
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3. Le choix des arthropodes échantillonnés  
 

Les invertébrés ciblés dans cette étude sont les omnivores et les prédateurs ; carabidés, 

chilopodes, dermaptères, fourmis et araignées. La liste des espèces étudiées a été réduite à celle 

qui sont mentionnées dans la littérature (Mollot et al., 2012, Mollot et al., 2014) et sont, à dire 

d’expert, potentiellement prédatrices du charançon noir du bananier Cosmopolites sordidus. 

Les groupes retenus sont plusieurs espèces de dermaptères du genre Euborellia (Euborellia 

spp), une espèce d’araignée de la famille des Lycosidae (Lycosidae sp), et les espèces de fourmis 

Camponotus sexguttatus, Solenopsis geminata ainsi que plusieurs espèces appartenant au genre 

Odontomachus (Odontomachus spp) (Figure 12). 

4. Protocole d’échantillonnage des arthropodes 
 

L’échantillonnage des prédateurs a été réalisé à l’aide de pièges 

barber de 7cm de diamètre installés à deux distances de la bordure 

forestière : 5m et 30m de la bordure forestière (Figure13 et 14), 

avec une répétition de quatre transects sur chacune des parcelles 

(nombre total de prélèvement = 96). Les pièges barber ont été 

remplis par une solution à 50/50 eau déminéralisé/monopropylène 

glycol. Ce dernier, permet une bonne conservation des invertébrés 

et  n’est pas toxique pour les animaux non ciblés (Weeks et 

McIntyre 1997). Pour éviter la fuite des arthropodes des pièges, 

quelques gouttes de savon ont été ajoutées afin de réduire la tension 

de surface et empêcher les invertébrés de flotter. Les prélèvements 

ont duré du 1er juillet 2019 au 22 juillet 2019. 
 
 
 

Figure 13: Piège barber 

installer dans une parcelle (la 

pastille phéromone est 

accrochée au parapluie) 

Figure 12 : Photo des différents prédateurs potentiels du charançon du bananier : A) 

Solenopsis geminata B) Camponotus sexguttatus C) Odontomachus spp. D) Euborellia 

caraibea E) Lycosidae sp. 

A B C 

D E 
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L’objectif ici est d’estimer l’abondance et la diversité des invertébrés prédateurs. Or, la méthode 

de barber renseigne sur la densité-activité de la macrofaune du sol (Druce et al., 2015). D’autres 

méthodes comme la méthode des tullgrens renseigne d’une manière plus quantitative sur 

l’abondance des communautés d’invertébrés dans le sol. Cependant, cette dernière ne pourrait 

être pertinente que pour les invertébrés ayant une faible mobilité dans le sol. Dans cette étude, 

Nous nous intéressons aux prédateurs, et plus précisément des prédateurs qui se déplacent entre 

les bananiers, d’où le choix de cette méthode. Pour faciliter la rédaction et la discussion, Les 

données de densité-activité des pièges barbers seront traitées sous le terme d’abondance.  

Afin de quantifier les populations de charançons, une pastille de phéromone a été accrochée 

aux « parapluies » des barbers. Ces derniers ont été récupérés une semaine après leur 

installation et le contenu est ensuite transféré dans un tube avec le l’alcool à 70°.  

La fourmi Camponotus sexguttatus est une fourmi qu’on trouve très souvent entre le pseudo-

tronc du bananier et les gaines foliaires sèches. Une autre méthode d’échantillonnage a été 

établie pour quantifier l’abondance relative de cette dernière. Il s’agit de sélectionner 4 

bananiers entourant le piège barber et décortiquer des gaines foliaires sur chaque pseudo-tronc 

de bananier afin de compter le nombre de bananier abritant une colonie de cette espèce de 

fourmi. Les données sont exprimées sous forme de présence/absence de l’espèce selon un ratio 

nombre de bananier abritant la fourmi / nombre de bananier échantillonnées (4). 

 

5. Identification des prédateurs : 
 

L’identification des arthropodes omnivores et prédateurs a été réalisée sous une loupe 

binoculaire. Elle a permis de déterminer les prédateurs étudiés jusqu’au niveau de l’espèce ou 

de la morpho-espèce (Tableau 3). Lilou Leonetti, spécialiste des araignées, a été sollicitée pour 

l’identification des araignées. L’identification des chilopodes et des carabes a été faite avec 

Mathieu Coulis, les dermaptères à l’aide de la publication de Brindle (1971) et les fourmis à 

l’aide de la publication de Seifert et Galkowski (2016). 

Figure 14: Schéma représentant le protocole d'échantillonnage. La lettre "B" réfère à la bordure 

forestière et "M" au milieu de la parcelle 
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Tableau 3 : Niveau de détermination des différents prédateurs échantillonnés 

Taxon Groupe trophique 
Niveau de 

détermination 

Référence 

bibliographique 

Dermaptera (Or.) Prédateur Espèce (Brindle 1971) 

Formicidae (Fam.) Prédateur Morpho-espèce  (Seifert et Galkowski, 

2016) 

Araneae (Or.) Prédateur Espèce Lilou Leonetti-P. 

Marechal  

Chilopoda (Cl.) Prédateur Espèce  (IORIO et NOËL, 

2017)- Mathieu 

Coulis(IORIO et NOËL 

2017) 

Carabidae (Fam.) Prédateur Espèce Mathieu Coulis 
 

6. Estimation de la couverture du sol par le mulch  
 

Un prélèvement du mulch présent dans un quadra de 25cm² a été fait dans chaque site. Ce 

dernier a été trié au laboratoire afin d’enlever les agrégats du sol collés sur les feuilles en 

décomposition. Conditionnés dans des barquettes, le mulch est mis dans une étuve à 60°C 

pendant 48h puis pesé afin d’estimer la masse de mulch par mètre carré. 
 

7. Caractérisation des ilots forestiers  
 

L’identification des arbres constituant la 

bordure forestière a été faite suite aux 

connaissances botaniques de Mathieu Coulis et 

Antoine Galiana. Ceci a été fait par des 

observations sur le terrain, accompagnées par 

des prélèvements de feuilles et des photos 

macro des arbres. Une richesse spécifique 

indicative de la bordure de chaque ilot forestier 

a été calculée (Figure 15). 
 
 
 
 
 

Figure 15: Parcelle de bananier en bordure d'une 

haie (La Richard) 
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8.  Proportion des charançons atteints par les acariens 

  
Les individus de charançons collectés par les pièges barber sont fréquemment atteints par des 

acariens (Figure 16). L’association de ces acariens au charançon n’est que très peu documentée, 

cependant il ne s’agit pas nécessairement de parasitisme mais peut être une association 

phorétique où les acariens seraient seulement transportés par le charançon en s’accrochant à sa 

cuticule. Cette interaction pourrait influer sur le déplacement du charançon et créer des lésions. 

Afin de voir l’effet des herbicides et l’effet de la bordure forestière sur la présence de ces 

acariens, les individus de charançons atteints par ces acariens ont été comptés pour chaque 

prélèvement.  

9. Traitement de données  

9.1. Calcul des indices de diversité  
 

Les calculs et les analyses statistiques sont réalisées avec le logiciel R (R Development Core 

Team). 

L’abondance est calculée en comptant le nombre d’individus de chaque espèce par échantillon. 

L’abondance obtenue par les pièges Barber n’est qu’une estimation de l’abondance réelle du 

fait que ces derniers renseignent plutôt sur la densité-activité des espèces. 

Les différents indices de biodiversité qui ont été calculées sont : 

- La richesse spécifique (S) : nombre d’espèces par échantillon 

- L’équitabilité (J) : elle varie entre 0 et 1, tend vers 0 quand la quasi-totalité des effectifs 

est concentrée sur une espèce ; elle est de 1 lorsque toutes les espèces ont la même 

abondance 

𝐽 = 𝐻/log(𝑆) 
- L’indice de Shannon (H) : renseigne sur les structures du peuplement dont provient 

l’échantillon et sur la façon dont les individus y sont répartis entre diverses espèces 

Figure 16: (A) Un charançon atteint par des acariens. (B) vue ventrale de l'acarien. (C) vue dorsale de 

l'acarien. 
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𝐻 = −∑𝑝𝑖𝑙𝑜𝑔𝑏𝑝𝑖

𝑆

𝑖=1

 

 

Ces composantes ont été calculées pour chaque modalité de l’étude : Sans herbicides et avec 

herbicides, en bordure forestière et en milieu de la parcelle, à l’aide du package « vegan » 

(Oksanen et al. 2008). Les courbes d’accumulation d’espèces ont été tracées pour chaque 

parcelle par la fonction « specaccum ». Ces dernières représentent le nombre d’espèces 

observées en fonction de l’effort d’échantillonnage (nombre d’échantillons). Plus la tangente 

de la courbe s’approche de 0, plus la richesse spécifique de la parcelle est bien estimée. 

L’estimation du nombre d’espèce réelle pour chaque parcelle est calculée à l’aide du package 

« BiodiversityR » (Kindt et Kindt 2019). Nous obtenons cette richesse spécifique à partir de la 

prolongation de la courbe d’accumulation d’espèce jusqu'au point de l'asymptote et l’estimation 

du nombre d'espèce au moment de la saturation. La comparaison des moyennes entre les 

parcelles avec herbicides et les parcelles sans herbicides est effectuée avec le test de Student.  

9.2. Traitement statistique de l’effet des herbicides et la bordure forestière 

a. L’effet des herbicides et de la distance à la bordure sur l’ensemble de la 

communauté omnivore et de prédateurs 

 

Des analyses NMDS « Positionnement multidimensionnelle non-métrique » ont été réalisées 

afin de représenter les communautés d’invertébrés prédateurs et omnivores en fonction de leur 

degré de similitude. Ceci, selon l’effet des herbicides d’une part et selon l’effet des bordures 

forestières d’autre part. Le NMDS indique une valeur de « stress » qui correspond à la qualité 

de la représentation dans des dimensions réduites (2 dimensions). La règle générale est : un 

stress < 0.05 fourni une excellente représentation, < 0.1 est très bien, < 0.2 est bien, et un stress 

< 0.3 fourni une pauvre représentation. Ensuite une ANOSIM (Analyse de similarité) a été 

réalisée pour tester si la composition des communautés est significativement différente 

(dissimilaire) en fonction des modalités. Pour l’ANOSIM, la valeur R est supposée varier entre 

0 et 1. Une valeur proche de 1 indique une forte séparation entre les niveaux des facteurs.  

 

L’effet de l’utilisation des herbicides ainsi que l’effet de la distance par rapport à la bordure 

forestière sur l’abondance totale et sur la diversité taxonomique (Richesse spécifique, 

équitabilité et indice de Shannon) ont été testés par des modèles linéaire avec un effet aléatoire 

« lmer » (distribution normale) ou par des modèles généralisés avec un effet aléatoire « glmer » 

(distribution poisson). Les variables d’intérêt ont été considérées comme des variable fixes et 

l’identité de la parcelle a été considérée comme une variable aléatoire. Ces analyses ont été 

réalisées avec les fonctions du package « lme4 » (Bates et al. 2014).  

Nous avons utilisé le test Chi2 pour vérifier la significativité des effets. L’adéquation du modèle 

est vérifiée en visualisant graphiquement la normalité de la distribution des résidus du modèle. 

La surdispersion des variables (présence anormalement élevée de zéro) a été vérifiée par le 

package « RVAIdeMermoire ». En cas de forte surdispersion, la distribution négative 

binomiale a été utilisée. 

L’abondance totale et l’équitabilité suivaient une distribution de poisson, alors que la richesse 

spécifique et l’indice de Shannon suivaient une distribution normale. 

Des comparaisons multiples par le test de Tukey ont été réalisées à l’aide du package 

« multcomp » (Hothorn, Bretz, et Westfall 2008), pour vérifier la différence entre chaque 
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combinaison de modalités : 
- Avec herbicides - Bordure forestière : H+ BF 

- Avec herbicides - Milieu de la parcelle : H+ MP 

- Sans herbicide - Bordure forestière : H- BF 

- Sans herbicides - Milieu de la parcelle : H- MP 

b. L’effet des herbicides et de la bordure forestière sur les prédateurs du charançon 

seulement  

 

Des analyses approfondies ont été menées en ne conservant que l’abondance des prédateurs qui 

se nourrissent effectivement du charançon (d’après la littérature et les observations) : les trois 

fourmis Solenopsis geminata, Odontomachus spp et Camponotus sexguttatus, l’araignée 

Lycosidae sp, le dermaptère Euborellia caraibea ainsi que l’abondance totale du genre 

Euborellia. Les abondances du genres Odontomachus (qui comprenait O. baurii, O. ruginodis) 

et Euborellia (qui comprenait E. caraibea, E. annulipes, E. stali.) ont été regroupé au niveau 

du genre car leur écologie est a priori similaire et car leur différentiation est particulièrement 

difficile.  

Des GLMM ont été utilisés pour tester l’effet de l’utilisation des herbicides et celui de la 

distance de la haie sur l’abondance des prédateurs du charançon (suivant une distribution de 

poisson). Ensuite, le coefficient de corrélation de Kendal ainsi que sa significativité (p-value) 

ont été calculés pour évaluer la corrélation entre l’abondance de chaque prédateur et celle du 

charançon.  

 

c. Quantification de la bio-régulation du charançon 

 

Une analyse des composante principales (ACP) intégrant l’abondance des prédateurs du 

charançon ainsi que l’abondance du charançon du bananier a été réalisée pour visualiser les 

corrélations entre ces derniers et pour représenter graphiquement les différents facteurs sur un 

seul plan selon la contribution de chaque variable. L’ACP permet de générer un cercle de 

corrélation selon la contribution des variables (package « factoextra », (Kassambara et Mundt 

s. d.)). Les effectifs représentés sur la représentation graphique des facteurs sont une moyenne 

des abondances des prélèvements de chaque distance dans la parcelle.  

Le coefficient de corrélation de Kendal ainsi que sa significativité (p-value) ont été calculés 

pour déterminer la corrélation entre l’abondance de chaque prédateur et celle du charançon.  

 

d. Analyse d’effets du mulch et de la richesse spécifique de la bordure  

 

L’effet des herbicides sur le poids du mulch ainsi que l’effet de l’emplacement par rapport à la 

bordure forestière ont été analysés par des GLMM. Ensuite, le coefficient de Kendal a été 

calculé afin d’avoir la corrélation entre le poids du mulch et l’abondance des prédateurs du 

charançon. Le coefficient de Kendal a aussi été calculé pour avoir la corrélation entre la richesse 

spécifique en arbre de la bordure forestière et l’abondance des prédateurs du charançon (Figure 

17).  
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Figure 17: Représentation des différents effets à étudier 



35 

III. Résultats 

1. Composition des communautés d’arthropodes 
 

Nous avons perdu un piège barber sur les 96 récupérés dans les parcelles, dont trois en mauvais 

état. Le passage de la débroussailleuse durant la semaine de déposition des pièges à 

complètement détruit le piège déposé en bordure forestière de la parcelle MT-RV et a détruit le 

« parapluie » de deux autres pièges dans la parcelle GL-C3. 

Une totalité de 42 espèces de prédateurs et d’omnivores ont été échantillonnées, soit 11 576 

individus. Les espèces les plus abondantes sont les deux fourmis Wasmannia auropunctata 

(Myrmicinae) et Solenopsis geminata (Myrmicinae) (Tableau 4). Les pièges barbers semblent 

avoir bien piéger les fourmis. En effet, 18 espèces de fourmis ont été répertoriées avec de 

grandes abondances. Or, la fourmi Camponotus sexguttatus n’a été présente dans aucun des 

pièges barbers. La méthode d’échantillonnage expliquée dans la partie « Matériels et 

méthodes », effectué uniquement pour l’échantillonnage de cette fourmi, nous a permis 

d’estimer son abondance relative dans les parcelles. 

83 araignées appartenant à six espèces différentes, de familles différentes, ont été répertoriées 

dans l’ensemble des échantillons. La Lycose est présente avec l’abondance de 21 individus. 

En revanche, les chilopodes ne sont pas très présents dans nos échantillonnages. Aucun 

Géophilomorphe n’a été répertorié, et uniquement 5 Scolopendromorpha sont retrouvés dans 

l’ensemble des échantillons.  

La quasi-totalité des courbes d’accumulations tracées arrivent à saturation (Annexe 2). Cela 

veut dire que nous avons obtenu une estimation correcte de la richesse spécifique de chaque 

parcelle.  

La richesse spécifique réelle est significativement supérieure dans les parcelles ne recevant pas 

d’herbicides que dans les parcelles avec herbicides (p-value= 3.97e-05) (Figure 18). 

Ces analyses permettent une meilleure compréhension écologique de la richesse spécifique lié 

à chacune des parcelles de l’étude. 

Dans cette étude, nous allons nous intéresser plutôt à la richesse spécifique moyenne par 

prélèvement pour standardiser au mieux la richesse spécifique de tous les prélèvements par 

rapport à notre effort d’échantillonnage. 
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Figure 18 : Histogramme de la moyenne des richesses spécifiques réelles des 

parcelles Avec herbicides et sans herbicides 
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Tableau 4: Taxonomie des espèces échantillonnées 

Code espèce Classe Ordre Famille Espece 

sp1 INSECTA Hymenoptera Formicidae Solenopsis geminata 

sp2 INSECTA Hymenoptera Formicidae Wasmania auropunctata 

sp3 INSECTA Hymenoptera Formicidae Cyphomyrmex transversus 

sp4 ARACHNIDA ARANEA Salticidae Jollas pompatus 

sp5 ARACHNIDA ARANEA Lycosidae Lycosidae sp. 

sp6 INSECTA Hymenoptera Formicidae Monomorium ebeninum 

sp7 INSECTA Hymenoptera Formicidae Anochetus sp. 

sp8 ARACHNIDA ARANEA Prodidomidae Lygromma_sp nov 

sp9 ARACHNIDA ARANEA Oonopidae Oonopidae sp2. 

sp10 INSECTA Orthoptera famille_Orthoptera Orthoptera sp. 

sp11 INSECTA Dermaptera Anisolabididae Euborellia annulipes 

sp12 INSECTA Hymenoptera Formicidae Monomorium floricola 

sp13 ARACHNIDA ARANEA Linyphiidae Linyphiidae sp. 

sp14 INSECTA Hymenoptera Formicidae Odontomachus spp 

sp15 INSECTA Hymenoptera Formicidae Strumigenys spp 

sp16 INSECTA Coleoptera Carabidae Clivina tuberculata 

sp17 INSECTA Hymenoptera Formicidae Cardiocondyla obscurior 

sp18 INSECTA Hymenoptera Formicidae Pheidole jelskii 

sp19 INSECTA Hymenoptera Formicidae Tetramorium bicarinatum 

sp20 INSECTA Hymenoptera Formicidae Solenopsis cf azteca 

sp21 INSECTA Hymenoptera Formicidae Nylanderia fulva 

sp22 INSECTA Hymenoptera Formicidae Nylanderia guatemalensis 

sp23 ARACHNIDA ARANEA Famille_aranea Aranea sp. 

sp24 ARACHNIDA ARANEA Theridiidae Argyrodes sp. 

sp25 INSECTA Coleoptera Scarabeidae Scarabeidae sp. 

sp26 INSECTA Hymenoptera Formicidae Pheidole vallifica 

sp27 CHILOPODA SCOLOPENDROMORPHA Cryptopidae Cryptops sp 

sp28 INSECTA Dermaptera Anisolabididae Euborellia caraibea 

sp29 INSECTA Hymenoptera Formicidae Formicidae sp. 

sp30 INSECTA Coleoptera Carabidae Carabe à patte jaune 

sp31 INSECTA Coleoptera famille_coleoptera Coleoptera sp. 

sp32 INSECTA Hymenoptera Formicidae Camponotus sexguttatus 

sp33 INSECTA Hemiptera famille_hemiptera Hemiptera sp. 

sp34 INSECTA Coleoptera Carabidae Carabidae sp. 

sp35 INSECTA Coleoptera Staphylinidae Staphylinidae sp. 

sp36 INSECTA Dermaptera Anisolabididae Euborellia stali 

(=annulata) 

sp37 INSECTA Coleoptera Carabidae Galerita tristis 

sp38 CHILOPODA SCOLOPENDROMORPHA Scolopocryptopidae Scolopocryptops sp 

sp39 CHILOPODA SCOLOPENDROMORPHA Scolopendridae Scolopendra subspinipes 

sp40 INSECTA Hymenoptera Formicidae Brachymyrmex patagonicus 

sp41 ARACHNIDA ARANEA Oonopidae Oonopidae sp3 

SP INSECTA Hymenoptera Formicidae Camponotus Seguttatus 
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2. Effet des traitements herbicides et des bordures forestières 

sur les communautés 

2.1.  Structure des communautés 

La variable traitée dans cette analyse est l’abondance des espèces de prédateurs et d’omnivores 

échantillonnées.  

La NMDS montre un stress de 0.27, correspondant à une représentation satisfaisante de la 

variance du jeu de données. Le R² est de 0.926, indiquant la validité de cette analyse dans le cas 

du jeu de données de cette étude. L’ANOSIM sur l’effet des herbicides (figure 19, A) montre 

une séparation significative entre les deux facteurs (Avec herbicides et sans herbicides) (R = 

Figure 19: NMDS sur la communauté d'arthropodes (omnivores et prédateurs) échantillonnés par les 

pièges barbers. A : Représentation de l'effet des herbicides sur la composition de la communauté. B : 

Représentation de l'effet de l'emplacement par rapport à la bordure forestière sur la composition de la 

communauté. Les espèces sont indiquées en rouge par le code SPx (voir le tableau 1 pour la taxonomie). 

A 

B 

Avec herbicides 

Sans herbicides 

Bordure forestière 

Milieu de parcelle 

sp8 

sp8 
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0,2733, P=0,001), signifiant que les communautés d’arthropodes sont significativement 

différentes dans ces deux traitements. Les principales espèces responsables de la différence 

entre les deux traitements sont pour le facteur sans herbicides (sp16= Clivina tuberculata, sp34 

= Carabidae sp., sp26= Pheidole Vallifica, sp36 = Euborellia stali) et pour le facteur avec 

herbicides (sp8 = Lygromma sp. nov., sp9 = Oonopidae sp.2, sp40 = Brachymyrmex 

patagonicus, sp2 = Wasmania auropunctata).  

 

L’ANOSIM sur l’effet de la bordure forestière montre une différence non significative entre les 

deux facteurs (Bordure forestière et Milieu de parcelle), (P = 0,417, Figure, 19, B). Ceci suggère 

que la composition de la communauté n’est pas significativement différente entre la bordure 

forestière et le milieu de la parcelle.  

 

2.2. Effet des herbicides et de la distance à la bordure sur l’abondance 

et la diversité de l’ensemble des prédateurs et omnivores  

Il n’y a pas d’effet significatif du facteur « traitements herbicides » sur l’abondance de tous les 

omnivores et prédateurs (Figure 20, i). Inversement, la distance à la bordure a un effet 

significatif sur l’abondance (p-value = 0,008). En effet, en comparant les moyennes, il y a une 

plus grande abondance en bordure forestière dans les parcelles recevant les herbicides que dans 

le milieu de parcelle (Tableau 5).   

i ii 

iii iv 

Figure 20 : Boîte à moustache de l’abondance des omnivores et prédateurs (i), la richesse spécifique (ii), l’indice 

de Shannon (iii), et l’équitabilité (iv) en fonction de l’utilisation des herbicides (H+ avec herbicides et H- sans 

herbicide) et la distance à la bordure (BF à côté de la bordure et MP au milieu de la parcelle). Les points rouges 

indiquent la moyenne. Les comparaisons multiples entre les variables, effectuées par le test de Tukey, sont indiquées 

par les lettres minuscules pour l’ensemble des modalités et en majuscule pour la modalité herbicide 
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La richesse spécifique est significativement plus élevée dans les parcelles sans herbicides (p-

value = 0.03) (Figure 20, ii). Elle est également significativement plus élevée en bordure 

forestière qu’en milieu de parcelle (p-value = 0,03) dans les parcelles avec et sans herbicides.  

L’effet de l’utilisation des herbicides sur l’indice de Shannon est significatif (p-value = 0,03) 

(Figure 20, iii). En effet, la moyenne de l’indice de Shannon est plus élevée dans les parcelles 

ne recevant pas d’herbicides. Cela veut dire que la richesse spécifique en prenant en compte la 

façon dont les individus sont répartis entre les diverses espèces est significativement plus élevée 

dans les parcelles ne recevant pas d’herbicides. L’effet de la distance à la bordure n’est pas 

significatif. En comparant la moyenne, l’indice de Shannon est légèrement plus élevé en 

bordure forestière qu’en milieu de parcelle (Tableau moyenne) 

L’effet de l’utilisation des herbicides et de l’emplacement sur l’équitabilité n’est pas significatif 

(Figure 20, iv). 

Nous avons également traité l’utilisation des herbicides en faisant la même analyse sur le 

nombre de passages par an. Les parcelles ayant 4 à 5 passages/an, 2 à 3 passages/an et 0 

passage/an sont regroupées (n=24, n=24, n=48 prélèvements respectivement).  

 

Le nombre de passages par an a un effet significatif sur l’indice de Shannon et l’équitabilité (P-

value = 0,02, 0,03 respectivement, Figure 21). En effet, en comparant les moyennes, les 

Figure 21 : Boîte à moustache des différents indicateurs taxonomique en fonction du nombre de passage des herbicides par 

an : A) Abondance des omnivores et prédateurs, B) Richesse spécifique, C) Indice de Shannon, D) Equitabilité.  Les points 

rouges indiquent la moyenne. Les comparaisons multiples entre les variables, effectuées par le test de Tukey, sont indiquées 

par les lettre minuscule pour l’ensemble des modalités et en majuscule pour la modalité herbicide. 

i ii 

iii iv 
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parcelles à 3-2 passages/an et 0 passage/an ont un indice de Shannon et une équitabilité 

supérieure aux parcelles à 5-4 passages/an. De plus, en observant les tendances des boîtes à 

moustache, l’abondance et la richesse spécifique des omnivores et prédateurs augmentent avec 

la réduction du nombre de passage. En effet, l’abondance moyenne augmente de 25 individus 

en diminuant le nombre de passages de 5-4 à 3-2 passages/an, et augmente de 18 individus en 

arrêtant les passages herbicides (Tableau 5). Cependant, ces différences ne sont pas très 

significatives.  

Tableau 5 : Tableau des moyennes de l'abondance et les différents indicateurs taxonomiques en fonction 

de l’utilisation des herbicides et la distance à la bordure (H+ BF, H+ MP, H- BF, H- MP) et du nombre 

de passages herbicides par an  

Modalité Abondance 
Richesse 

spécifique 

Indice de 

Shannon 
Equitabilité 

H+ BF (n=24) 60,3 5,4 1,0 0,6 

H+ MP (n=24) 52,6 5,0 0,9 0,6 

H- BF (n=24) 52,4 7,3 1,3 0,7 

H- MP (n=24) 53,0 5,8 1,2 0,7 

5-4 p/an(n=24) 27,0 5,1 1,0 0,6 

3-2 p/an (n=24) 52,0 5,3 1,0 0,7 

0 (n=48) 69,5 6,5 1,3 0,6 
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2.3. Effet des herbicides et de la distance à la bordure forestière sur 

l’abondance des prédateurs du charançon 

 

Ici, nous avons sélectionné uniquement les prédateurs généralistes cités en matériels et 

méthodes. 

Il existe globalement un effet significatif de la distance à la bordure sur l’abondance des 

prédateurs : Solenopsis geminata, Camponotus sexgutattus, Odontomachus spp, le genre 

Euborellia et l’espèce Euborellia caraibea (p-value = 2e-16, 0,002, 1,5e-10, 7,8e-6, 0,0006 

Figure 22 : Boîtes à moustache des abondances des prédateurs du charançon en fonction de l’utilisation des 

herbicides et de l'emplacement. Les points rouges indiquent la moyenne. Les comparaisons multiples entre les 

variables, effectuées par le test de Tukey, sont indiquées par les lettres minuscules pour l’ensemble des modalités et 

en majuscule pour la modalité herbicide.  
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respectivement, figure 22). En effet, l’abondance de Solenopsis geminata est significativement 

plus élevée en bordure forestière dans les parcelles recevant des herbicides. Inversement, elle 

est significativement plus élevée en milieu de parcelle dans les parcelles ne recevant pas 

d’herbicides. Les abondances de Camponotus sexguttatus, Otdontomachus spp et Euborellia 

spp sont significativement plus élevées en bordure forestière qu’en milieu tant dans les parcelles 

recevant les herbicides que dans les parcelles sans herbicides. E. caraibea est uniquement 

présente en bordure forestière dans les parcelles ne recevant pas d’herbicides (Tableau 6).  

 

Figure 23 : Boîte à moustache des abondances des prédateurs du charançon en fonction du nombre de passages 

d’herbicides par an. Les points rouges indiquent la moyenne. Les comparaisons multiples entre les variables, effectuées 

par le test de Tukey, sont indiquées par les lettre minuscule. 
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L’effet des herbicides n’est significatif que pour le genre Odontomachus spp et pour la lycose 

(p-value =2.9e-6, 0.004 respectivement). En effet, l’abondance de Odontomachus spp est 

significativement plus élevée dans les parcelles sans herbicides. Quant à la lycose, elle n’est 

présente que dans les parcelles ne recevant pas d’herbicides.  

Il existe un effet significatif du nombre de passages des herbicides par an sur l’abondance du 

genre Odontomachus et l’espèce Lycosidae sp (p-value = 1,8e-5, 8e-6 respectivement, figure 23). 

En effet, en comparant les moyennes, L’abondance de ces deux derniers, est plus élevée quand 

les parcelles ne reçoivent aucun passage d’herbicides/an. Or, aucune différence de moyenne 

entre 5-4 et 3-2 passages/an n’est observée. Cependant, nous observons une tendance à 

l’augmentation, certes non significative, de l’abondance des deux fourmis Solenopsis geminata 

et Camponotus sexguttatus en réduisant le nombre de passages/an.  

Tableau 6 : Tableau des moyennes de l'abondance des prédateurs en fonction de l’utilisation des 

herbicides et la distance à la bordure (H+ BF, H+ MP, H- BF, H- MP) et du nombre de passages 

d'herbicides par an 

Modali

té 

S. 

geminat

a 

C. 

sexguttatus 

Odontomachu

s spp 

Lycosidae 

sp 

Euborellia 

sp 

E. 

caraibea 

H+ BF 

(n=24) 
5.9 1.0 0.9 0 1.0 0.2 

H+ MP 

(n=24) 
2.1 0.8 0.6 0 0.3 0,2 

H- BF 

(n=24) 
8.3 1.8 5.3 1.1 1.8 1.0 

H- MP 

(n=24) 
30.7 0.8 1.8 0.9 0.7 0.2 

5-4 

p/an(n

=24) 

1.5 0.74 0.7 0.1 0.7 0.1 

3-2 

p/an 

(n=24) 

5.6 1 0.8 1.0 0.5 0.3 

0 p/an 

(n=48) 
19.5 1.3 3.5 1.0 1.3 0.6 
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3. Analyse de l’effet du mulch et de la richesse spécifique en 

arbre de la bordure forestière 

3.1. Effet du traitement herbicide et de la bordure forestière sur le poids 

du mulch  

 

La figure 24 montre que l’utilisation des herbicides n’influe pas significativement sur le poids 

du mulch. Or, l’emplacement par rapport à la bordure forestière influe significativement sur ce 

dernier (p-value = 4,852e-6). En moyenne, le poids du mulch est 1.7 fois plus élevé en bordure 

forestière qu’en milieu de parcelle. 

Figure 24 : Boîte à moustache du poids du mulch (g) en fonction de l’utilisation des herbicides (A) 

et l'emplacement (B)  

A B 
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3.2. Corrélation entre le mulch et l’abondance des prédateurs  
Il existe une corrélation positive significative entre le poids du mulch et l’abondance du 

dermaptère Euborellia caraibea (Tau= 0,2, p-value= 0,02). Inversement, il existe une 

corrélation négative significative entre le poids du mulch et l’abondance de Lycosidae sp. 

(Tau=-0,18, p-value=0,03). Les corrélations ne sont pas significatives pour les autres espèces 

(Figure 25). 

 

3.3. Corrélation entre la diversité des arbres et l’abondance des 

prédateurs 
 

Les espèces d’arbres rencontrés dans les bordures forestières sont présentés en Annexe 1. 

Nous avons estimé une richesse spécifique à partir de ces identifications (Tableau 7). 

Le tableau suivant montre les estimations des richesses spécifiques en arbres des bordures 

forestières à proximité des parcelles. 

Tableau 7 : Richesse spécifique des arbres des bordures forestières 
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Figure 25 : Histogramme des coefficients de corrélations Kendall entre le poids de 

mulch et l'abondance des quatre prédateurs du charançon. Les p-value sont indiquée 

au niveau de chaque barre 
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Il existe une corrélation positive significative entre la richesse spécifique en arbre de la bordure 

forestière et l’abondance du genre Odontomachus et les deux espèces Solenopsis geminata, et 

Lycosidae sp (p-value= 0,04, 0,006 et 7,2e-05 respéctivement, figure 26). Les corrélations entre 

la richesse spécifique et l’abondance des dermaptères Euborellia spp et Euborellia caraibea et 

la fourmi Camponotus sexguttatus sont positive mais ne sont pas significative. Nous observons 

aussi une très grande corrélation entre les Lycoses et la richesse spécifique en arbre.  
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Figure 26 : Histogramme des coefficients de corrélations Kendall entre la richesse 

spécifique en arbre de la bordure forestière et l'abondance des quatre prédateurs du 

charançon. 
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4. Effet des prédateurs sur l’abondance du charançon 
 

Le premier et le deuxième axe de l’analyse des composantes principales (ACP) sur l’ensemble 

des données des pratiques culturales a expliqué respectivement à 40% et 19,7% de l’inertie 

totale (Figure 27). 

 

L’abondance du charançon se place du côté opposé (côté gauche) des autres variables des 

abondances des prédateurs (côté droite), ce qui suggère une corrélation négative entre 

l’abondance du charançon du bananier et les abondances des différents prédateurs. 

Nous observons que le facteur « sans herbicides en bordure forestière » occupe un espace assez 

important de l’ACP. La sphère est du côté des prédateurs du charançon et s’éloigne du côté du 

charançon (figure 27). Ceci suggère que la corrélation négative va en faveur des prédateurs dans 

le milieu sans herbicides en bordure forestière. Les deux facteurs « Avec herbicides en Bordure 

forestière » et « Avec herbicides Milieu de parcelle » occupent un espace moins important et 

sont du côté de l’abondance du charançon (Figure cercle). Ceci suggère que la corrélation 

négative va en faveur du charançon dans les milieux recevant les herbicides.  

 

 

Globalement, les corrélations entre l’abondance des prédateurs et celle du charançon sont 

négatives (Figure 27). Il existe une corrélation négative significative entre le charançon du 

bananier et les deux prédateurs Lycosidae sp et C. sexguttatus (Tau = -0.32, -0.18, p-value = 

0.0002, 0.03 respectivement). L’abondance du charançon est corrélée négativement avec 

l’abondance des fourmis S. geminata et Odontomachus spp avec une p-value quasi-significative 

(p-value=0,05 et 0,08 respectivement). La corrélation entre l’abondance du charançon et les 

dermaptères Euborellia spp ainsi que l’espèce E. caraibea est positive mais n’est pas 

significative. 

Figure 27 : A) Cercle de corrélation de l’ACP montrant les abondances des prédateurs du charançon 

ainsi que l’abondance de ce dernier dans le plan de l’ACP. La coloration est en fonction de la 

contribution des variables dans l’ACP. B) Représentation graphique des facteurs dans le plan de l’ACP 

A B 

H+ BF 

H+ MP 

H- BF 

H- MP 
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Figure 28 : Corrélation Kendal entre l'abondance du charançon du bananier et 

l'abondance des différents prédateurs 
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IV. Discussion : 

 

Quarante-deux espèces d’arthropodes omnivores et prédateurs ont été répertoriées dans les 13 

parcelles de cette étude. Nous n’avons pas réussi à avoir un échantillonnage suffisant pour être 

représentatif pour quelques espèces notamment le taxon des chilopodes. En effet, bien que 

certaines espèces de chilopodes habitent exclusivement les couches supérieures du sol, ils ne 

sont pas capturés par les pièges barbers (Tuf et al. 2015). Des études ont montré que la méthode 

la plus adaptée à leur échantillonnage sont les prélèvements du sol et la chasse à vue (de Oliveira 

et al. 2019). Avoir des données d’abondance des scolopendres des bananeraies aurait été 

intéressant pour la quantification de la biorégulation du charançon du bananier. En effet, Les 

scolopendres sont de super-prédateurs des réseaux trophiques du sol et ont, comme le 

charançon, une activité nocturne. 

 

1.  Effet des traitements herbicides sur les communautés 

1.1. Sur l’ensemble des prédateurs  
 

La composition spécifique en prédateurs et omnivores est significativement différente entre les 

parcelles recevant des herbicides et les parcelles n’en recevant pas (Figure 19). Ce résultat, 

renseigne clairement sur l’effet de l’utilisation des herbicides sur la composition spécifique des 

communautés. En effet, les herbicides peuvent influer sur la composition des communautés par 

différents mécanismes : 

 

1) Effet direct par la toxicité des herbicides : Plusieurs études ont mis en évidence la 

toxicité des molécules actives des herbicides sur la macrofaune du sol. En effet, des 

études en laboratoire ont montré la toxicité des herbicides sur des organismes non-cibles 

tels que les vers de terres (Correia et Moreira 2010). Cependant, une étude a montré que 

d’une manière générale, les herbicides ont un effet direct faible sur les arthropodes 

(Volkmar et al. 2003). De plus, la toxicité des herbicides dépend de la sensibilité du 

taxon considéré et de sa place dans le réseau trophique (Frampton 2002). Par 

conséquent, les espèces retrouvées dans le milieu utilisant des herbicides sont des 

espèces qui ont pu s’adapter à la perturbation des herbicides. 

 

2) Effet indirect en supprimant le couvert végétal : L’utilisation des herbicides entraine 

une altération des réseaux trophiques en supprimant les ressources primaires (Shelton 

et Edwards 1983, Menezes et Soares 2016, Dassou et Tixier 2016). Ceci peut avoir un 

impact sur la composition des espèces. Dans les deux milieux avec et sans herbicides, 

il peut exister des relations trophiques différentes accentuant la différenciation de la 

composition spécifique entre les deux milieux comme la NMDS le montre. 

L’analyse quantitative sur l’abondance des omnivores et prédateurs ne montre pas une 

différence significative entre les parcelles recevant les herbicides et les parcelles n’en recevant 

pas (Figure 20). Cependant la composition des communautés semble différente selon ces deux 

types de parcelles. En effet, l’analyse NMDS montre qu’il existe des espèces qu’on trouve 

uniquement dans le milieu utilisant les herbicides comme par exemple les Gryllidés.  
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Ces derniers, sont très abondants dans les parcelles avec 

herbicides, que dans les parcelles sans herbicides (Figure 

29). Les grillons sont très souvent omnivores ou 

prédateurs. Ils sont très ubiquistes et peuvent être 

présents dans des habitats différents. Des études ont mis 

en évidence leurs grandes abondances dans les milieux 

prairiaux ainsi que leur sensibilité à la densité de la 

végétation (Bonnet et al. 1997). Ils sont donc des 

colonisateurs des milieux ouverts.  

Sachant que les parcelles recevant les herbicides sont des 

parcelles qui subissent des perturbations au niveau de la 

couverture du sol après chaque passage en herbicide, les 

grillons pourraient être favorisés dans ces conditions.  

Inversement, l’arrêt des herbicides à favoriser des 

espèces que l’on ne retrouve que dans les parcelles sans 

herbicide. Cet effet balancier (diminution d’un groupe et 

augmentation d’un autre parallèlement) explique probablement que l’effet des herbicides sur 

l’ensemble de la communauté ne soit pas significatif. 

En revanche, l’analyse quantitative montre une richesse spécifique et un indice de Shannon 

significativement supérieure dans les parcelles ne recevant pas d’herbicides. Les parcelles sans 

herbicides sont des parcelles subissant moins de perturbations et ayant une plus grande 

couverture végétale. Cette dernière, comme il est expliqué dans le contexte, assure une grande 

richesse spécifique en complexifiant les réseaux trophiques. De plus elle permet le 

développement des espèces en grandes abondances, expliqué par un indice de Shannon élevé.  

En faisant l’analyse sur le nombre de passages en herbicide par an, nous observons une tendance 

graphique qui va dans le sens ; plus on réduit le nombre de passages par an, plus nous observons 

(en comparant les moyennes) une plus grande abondance, une plus grande richesse spécifique, 

un plus grand indice de Shannon et une plus grande équitabilité (Figure 21). Ce résultat suggère 

que les herbicides ont un effet important sur les communautés d’arthropodes omnivores et 

prédateurs et que cet effet dépend de la fréquence des traitements et parallèlement de la dose 

d’herbicide appliqué au champ. Ces résultats vont au même sens que l’étude de Debras et al. 

(2006). Cette dernière montre une plus grande richesse spécifique et une plus grande densité 

pour les arthropodes prédateurs et omnivores dans des vergers de poires biologiques dans le 

Sud-Est de la France.   

 

1.2. Sur les prédateurs du charançon du bananier 
 

Alors que l’abondance de l’ensemble de la communauté n’est pas significativement affectée 

par les herbicides, l’analyse spécifique des prédateurs du charançon montre que plus on réduit 

le nombre de passages d’herbicides par an, plus l’abondance des prédateurs suivant augmente : 

Solenopsis geminata, Camponotus sexguttatus, Odontomachus spp, Euborellia spp et 

Euborellia caraibea (Figure 23). La lycose n’est présente que dans les parcelles sans herbicides. 

En effet, comme les lycoses sont uniquement prédateurs, leur unique source d’énergie sont les 

arthropodes. Ils ne sont donc pas favorisés dans les parcelles recevant les herbicides où on 

observe un épuisement de cette ressource. Il s’agit donc d’un bio-indicateur pertinent pour 

l’utilisation des herbicides dans les systèmes agricoles bananiers. Cette dernière est donc très 

sensible aux traitements herbicides. 

Figure 29 : Boîte à moustache de 

l'abondance des Orthoptères 

(Gryllidae) en fonction de l'utilisation 

des herbicides 
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Nos résultats mettent donc en évidence l’effet des herbicides sur la structure des 

communautés d’arthropodes omnivores et prédateurs en général et plus précisément, une 

diminution de l’abondance et de la diversité des prédateurs du charançon. Ainsi, les 

hypothèses H1 et H3 sont confirmées. 

 

2. Effet de la distance à la bordure forestière 

2.1. Sur la communauté d’arthropodes omnivores et prédateurs  
 

La composition spécifique en prédateurs et omnivores 

n’est pas différente entre la bordure forestière et le milieu 

de parcelle. Etant donné que la distance entre les 

prélèvements effectués en bordure forestière et en milieu 

de la parcelle est de 25m, ce résultat pourrait suggérer que 

cette distance n’est pas suffisante pour observer une 

différence significative dans la composition des espèces. 

En effet, les arthropodes ciblés ici, sont des omnivores et 

prédateurs ayant une capacité de dispersion relativement 

importante pour des invertébrés. En revanche, en termes 

d’abondance et de richesse spécifique, ils sont 

significativement supérieurs en bordure forestière qu’en 

milieu de parcelle (Figure 30, A et B).  

Plusieurs études se sont intéressées à la diversité 

taxonomique et fonctionnelle qu’apportent les haies pour 

les parcelles avoisinantes. Tsitsilas et al. (2006) montrent 

une plus grande abondance d’araignée et d’acariens 

prédateurs en s’approchant de la haie. Garratt et al. (2017) 

montrent une plus grande abondance de prédateurs 

(araignées et staphylinidés) en s’approchant de la haie. 

Inversement, Debras et al. (2006) ne montrent pas de 

différences significatives en termes de richesse spécifique 

et de densité entre de différentes distances de la haie. 

Nos résultats mettent en évidence l’effet des bordures 

forestières sur l’apport en diversité taxonomique en 

termes d’omnivores et de prédateurs. La richesse spécifique était, en moyenne, 20% plus 

importante à proximité de la bordure forestière que dans le milieu de parcelle (Figure 20). 

De plus, en comparant les moyennes de l’abondance, elle est significativement supérieure en 

bordure forestière qu’en milieu de parcelle. Pour confirmer cette tendance, il serait intéressant 

d’étudier les communautés à d’autres distances, plus éloignées de la bordure forestière. En effet, 

les arthropodes pris en compte relèvent de la macrofaune prédatrice et omnivore ayant une 

vitesse de déplacement relativement élevée.  

Une autre étude faite dans les parcelles de banane plantains dans une région littorale du 

Cameroun a mis en évidence un effet globalement positif de la diversité des plantes sur 

l’abondance des arthropodes (Dassou et al. 2016). Même si dans cette étude la gestion de 

l’enherbement n’intégrait pas l’utilisation des herbicides, les abondances relatives moyennes 

d’arthropodes prédateurs et omnivores de cette étude étaient de 29 individus dans les parcelles 

Figure 30 : Abondance des omnivores 

et prédateurs (A) et richesse 

spécifique (B) en fonction de la 

distance à la bordure forestière 
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plantains moyennement enherbée (Diversité des plantes = 6). Les parcelles sans herbicides de 

notre étude avaient une abondance de prédateurs et omnivore en moyenne de 53 individus. Ceci 

suggère que l’effet de la bordure forestière permet d’augmenter sensiblement l’abondance de 

ce groupe trophique. 
 

2.2. Sur les prédateurs du charançon du bananier  
 

Les résultats montrent un effet significatif de la distance à la 

bordure sur l’abondance de tous les prédateurs du charançon du 

bananier, sauf la lycose. En effet, les abondances de 

Camponotus sexguttatus, Odontomachus spp et Euborellia spp 

sont significativement supérieures en bordure forestière par 

rapport au milieu de parcelle. L’espèce Camponotus sexguttatus 

est une fourmi connue pour apprécier les milieux couverts et les 

gaines foliaires de bananiers (Figure 31). Nos résultats 

corroborent ces connaissances naturalistes en mettant en 

évidence leurs plus grande abondance en bordure forestière. La 

fourmi Odontomachus apprécie les milieux forestiers et 

arborées. En effet, parmi les fourmis de ce genre O. baurii est 

une espèce forestière dont le nid est souvent retrouvé dans les 

troncs d’arbres en décomposition (Viaris 2003). Nos résultats 

montrent que les ilots forestiers confèrent aux parcelles une 

abondance relativement élevée en Odontomachus spp.  

L’abondance de Solenopsis geminata est significativement plus 

élevée en milieu de parcelle. Il s’agit d’une fourmi omniprésente 

dans les bananeraies. Son nid est souvent retrouvé dans un sol nu et elle fourrage au sol ou sur 

les plantes.  

Des études, mettent en évidence la forte abondance de la lycose à proximité des haies (Garratt 

et al. 2017, Nyffeler et Sunderland 2003). Nos résultats vont aussi dans ce sens. En effet, 

l’abondance en lycoses est légèrement supérieure en bordure forestière qu’en milieu de parcelle. 

Garrat et al. 2017 ont montré une diminution de 50% en abondance de Lycose au niveau de 

50m de la bordure forestière.  

 

Nos résultats montrent que les bordures forestières augmentent la richesse et l’abondance 

de l’ensemble de la communauté d’arthropodes prédateurs et ont également un effet 

positif sur plusieurs prédateurs du charançon. Ainsi, la deuxième hypothèse (H2 et H4) 

de l’étude est partiellement confirmée.  

 

3. Analyse d’effets du mulch et de la richesse spécifique de la 

bordure 
 

Dans cette étude, nous avons également étudié les effets indirects que l’utilisation des 

herbicides et les bordures forestières peuvent avoir sur la communauté de prédateurs et 

d’omnivores. En effet, d’autres composantes de l’agroécosystème bananier peuvent intervenir 

dans ces relations. Nous avons donc pris en compte d’autres variables pour mieux expliquer 

l’abondance des prédateurs du charançon. Ces variables sont la quantité du mulch (g/25cm²) et 

la richesse spécifique en arbre de la bordure forestière.  

Figure 31 : Une Colonie de 

Camponotus sexguttatus sous 

une gaine foliaire de bananier 
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Il n’existe pas d’effet significatif de l’utilisation des herbicides sur la présence du mulch (Figure 

24, A). Ceci se justifie par le fait que les parcelles de bananiers sont souvent couvertes par une 

couche de mulch dû à l’effeuillage des bananiers pour lutter contre la cercosporiose. Or, le 

mulch est significativement plus présent en bordure forestière qu’en milieu de la parcelle 

(Figure 24, B). Ceci suggère que les arbres confèrent un apport en mulch important aux 

parcelles. Il serait intéressant de faire des prélèvements de mulch à différentes distances de la 

bordure forestière pour avoir la distance d’extension de l’apport en mulch, celle-ci serait 

probablement corrélée avec la hauteur des arbres de la bordure.  

 

Il existe une corrélation positive significative entre le poids du mulch et l’abondance de E. 

caraibea. En effet, les dermaptères sont des prédateurs généralistes souvent observés cherchant 

leurs nourritures dans la litière du sol. De plus, la corrélation positive entre le mulch et la 

bordure forestière explique l’abondance élevée de ce dermaptère en bordure forestière. 

 

En revanche, il existe une corrélation négative significative entre le poids du mulch et 

l’abondance de la lycose. Cette dernière se réfugie dans le mulch et chasse en milieu ouvert sur 

la surface du sol (Nyffeler et Sunderland 2003). Elle a une stratégie de chasse appelé «Sit-and-

Wait» qui lui permet de localiser les vibrations provoquées par le déplacement de ces proies 

(Ford 1978). Cette méthode lui permet de rester immobile cachée et de chasser en milieu ouvert. 

De plus, l’abondance estimée par les pièges barbers réfère à la densité-activité des espèces. Ce 

résultat va donc dans le sens ; dans les milieux avec moins de mulch, il existe un plus grand 

potentiel d’échantillonner la lycose suite à sa forte activité de chasse dans les milieux ouverts. 

 

Nous avons analysé la relation entre la richesse spécifique en arbre de la bordure forestière et 

l’abondance des prédateurs, en partant de l’hypothèse que « La diversité des arbres peut créer 

des habitats favorables pour une diversité d’invertébrés de différents niveaux trophiques, ce qui 

peut en retour provoquer l’augmentation de l’abondance des prédateurs généralistes ». Les 

résultats montrent une corrélation positive significative pour Odontomachus spp, Solenopsis 

geminata et Lycosidae sp. Ceci suggère que les bordures forestières diversifiées favorisent les 

prédateurs généralistes du charançon du bananier. Une meilleure compréhension de cette 

relation nécessiterait une étude approfondie sur le réseau trophique que peut générer chacune 

des espèces d’arbres retrouvées dans les bordures forestières (Annexe 1).  

 

4. Quantification de la biorégulation 
 

Pour estimer la biorégulation, nous avons corrélé l’abondance du charançon avec l’abondance 

des différents prédateurs (Figure 28). Il est intéressant de noter que l’abondance de presque tous 

les prédateurs est corrélée négativement à l’abondance du charançon, ce qui suggère une 

biorégulation par la communauté de prédateurs. En effet, il existe une corrélation négative 

significative entre l’abondance du charançon et l’abondance de Solenopsis geminata et 

Camponotus sexguttatus. Ces dernières sont des fourmis omnivores. Elles sont également 

connues comme prédatrices des œufs d’arthropodes phytophages. Une étude a mis en évidence 

la prédation directe de S. geminata et C. sexguttatus sur les œufs du charançon avec une 

approche de métabarcoding ADN (Mollot et al. 2014).  

De plus, nous avons montré que l’abondance du charançon est négativement corrélée avec 

l’abondance de la lycose. La contribution réelle de la lycose à la biorégulation du 

charançon reste à préciser, en particulier il faudrait identifier s’il s’agit de prédation directe 

(œuf, larve ou adulte). L’étude de Mollot est al. (2014), n’a pas pu déterminer les proies 
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consommées par la lycose à la suite des problèmes d’amplification d’ADN. Une explication 

possible pourrait être qu’il existe une relation entre Lycosidae sp et la présence d’autres 

prédateurs généralistes.  

La représentation graphique de la biorégulation des différents facteurs étudiés sur le plan de 

l’ACP montre une meilleure biorégulation dans le milieu sans herbicides en bordure forestière. 

Ce résultat synthétise bien les différentes analyses quantitatives réalisées dans ce rapport. En 

effet, nos résultats suggèrent qu’utiliser moins d’herbicides et installer des haies semble être 

des pratiques qui favorisent aux prédateurs généralistes des habitats favorables et une stabilité 

des réseaux trophiques. Ainsi, ils peuvent contribuer à la régulation des populations de 

charançons.  

 

Le schéma suivant synthétise les relations entre les différentes variables étudiées. Ces variables 

relèvent des pratiques agricoles tel que le nombre de traitement herbicides par an, ainsi que des 

composants de l’agroécosystéme (Ilot forestier, mulch, prédateurs et le charançon). Les ilots 

forestiers ont un effet positif significatif sur l’abondance des fourmis C. sexguttatus et S. 

geminata qui sont négativement corrélées au charançon. Les Ilots forestiers augmentent les 

populations de Euborellia spp en augmentant l’apport en mulch aux parcelles. Nos résultats ne 

montrent pas une relation significatif entre cette dernière et le charançon, mais les étude de 

(Mollot et al. 2014) mettent en évidence la prédation exercée sur le charançon de la part de E. 

caraibea. Enfin, les herbicides diminuent les populations de lycoses qui ensuite exercent une 

pression directe ou indirecte de régulation sur l’abondance du charançon. 

 

Nos résultats mettent en évidence une augmentation de la biorégulation du charançon qui 

coïncide à l’augmentation de certains prédateurs généralistes. Ainsi, la cinquième 

hypothèse de l’étude est confirmée.  

 

Figure 32 : Schéma conceptuel des corrélations entre les différentes composantes de l’agroécosystème 

bananier étudiées. Les flèches bleues représentent les effets positifs significatifs et les flèches orange, 

les effets négatifs significatif. Les flèches transparentes représentent les effets non significatifs. 
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5. Perspectives 
 

D’autres interactions non trophiques, pourrait contribuer à la biorégulation du charançon. 

L’interaction entre les acariens et le charançon du bananier, n’a jamais été documentée. Lors 

du comptage de l’abondance du charançon dans les prélèvements, j’ai remarqué des individus 

atteint d’une grande densité d’acariens (Figure 34).  

Comme expliqué dans le matériels et méthodes, ces acariens s’accrochent aux articulations du 

charançon adulte semble-t-il avec leurs chélicères. Or, la cuticule du charançon est trop robuste 

pour que cela puisse créer des lésions. Il peut donc s’agir d’une association phorétique où les 

acariens profitent de la mobilité du charançon. Des études ont été faites sur l’association 

phorétique entre le charançon rouge du palmier Rhynchophorus ferrugineus et l’acarien 

Centrouropoda almerodai (Mazza et al. 2011). Cette étude met en évidence une réduction de 

1/3 de la durée de vie des charançons 

infestés. La phorésie peut donc influencer 

le déplacement du charançon et diminuer 

sa capacité à trouver de la nourriture.  

Nous avons étudié l’effet des herbicides 

et de la bordure forestière sur le 

pourcentage des individus de charançon 

infestés dans chaque prélèvement. 

Aucune différence significative n’a été 

relevée (Figure 33). 

 

Nous ne savons rien sur le réseau 

trophique dont dépend cet acarien. Nous 

constatons uniquement qu’il est très lié à la 

présence du charançon. Sachant que toutes 

les parcelles sélectionnées sont infestées de 

charançon, l’absence d’une différence significative du pourcentage de charançon infestées pour 

les différents milieux étudiés peut paraitre logique. Un comptage du nombre d’individu 

d’acariens sur chaque individu de charançon pourrait renseigner d’une façon plus pertinente sur 

l’effet des herbicides et de la bordure forestière sur l’infestation du charançon du bananier.
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Figure 33 : Pourcentage des charançons infestés en 

fonction de l'utilisation des herbicides et la distance à 

la bordure forestière 

Figure 34 : (A) Un charançon infesté par des acariens. (B) vue ventrale de l'acarien. 

(C) vue dorsale de l'acarien. 
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CONCLUSION 

Aujourd’hui, l’agriculture intensive utilise systématiquement une grosse machinerie pour 

faciliter la gestion des systèmes de cultures. Ce recours aux engins lourds est lié à l’utilisation 

de grandes quantités de produits phytosanitaires favorisant la simplification du paysage agricole 

(Paoletti et al. 1997). De ce fait, nous assistons à une disparition du paysage traditionnel propre 

aux agroécosystèmes constitués de haies, brise-vents et îlots forestiers. On assiste maintenant à 

une homogénéisation du paysage agricole, tel est le cas pour les bananeraies de la Martinique. 

De plus, cette filière, destinée principalement à l’export, est utilisatrice d’une grande quantité 

d’intrants chimiques.  

 

Nos résultats montrent que les îlots forestiers contribuent à l’introduction d’une grande richesse 

spécifique et d’une grande abondance de prédateurs. De plus, en réduisant les traitements 

herbicides annuels, ces agroécosystèmes intègrent une composition spécifique différente, une 

plus grande richesse spécifique et une plus grande abondance de prédateurs. Ce résultat est 

observé pour toute la communauté de prédateurs ainsi que pour les prédateurs potentiels du 

charançon.  

 

Nos résultats montrent aussi que les îlots forestiers accroissent l’abondance des populations de 

Euborellia spp en augmentant l’apport en mulch aux parcelles. De plus, la richesse spécifique 

en arbre de ces îlots forestiers contribue également à l’augmentation de l’abondance des 

prédateurs potentiels du charançon dans les parcelles. 

 

Nos résultats montrent aussi que cette augmentation des abondances de ces différents prédateurs 

généralistes, notamment les deux fourmis C. sexguttatus, S. geminata et l’araignée lycose, se 

traduit par une meilleure biorégulation de charançon du bananier. Ceci est surtout observé à 

proximité des îlots forestiers dans les parcelles ne recevant pas d’herbicides.  

 

Cependant, ces résultats n’ont pas été suivis d’une évaluation des dégâts sur les bananiers dans 

ces parcelles. Il serait donc intéressant d’accompagner ces résultats avec un décorticage des 

bananiers afin d’évaluer le niveau d’infestation dans les différents milieux étudiés. De plus, une 

meilleure compréhension du réseau trophique qui lie ces différents prédateurs au charançon du 

bananier est importante pour un meilleur aménagement écologique des agroécosystèmes 

bananiers 
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Annexe 1  : Caractérisation des haies des bordures 

forestières de chaque parcelle 

 

 

Parcelle S Nom espèce Historique Remarque 

RC-LG 5 

Bambusea  

Figuier 1 

Chimarrhis cymosa 

Cercopia Sciadophylla  

Figuier 2 

Bosquet, zone 

non cultivée 

Plusieurs Bambous et 

quatres arbres 

RC-CR 16 

Bambuseae 

Bois rivière  

Glyricidia sepium 

Ingra laurena 

Inga ingoides 

Cercopia Sciadophylla 

Artocarpus altilis 

Cimarouba amara 

Bois lagli 

Mammea americana 

Melastomatacea 1  

Persea americana 

Mahogany grande feuille 

Arbre sp1 

Arbre à graine rouge 

Arbre sp2 

Bosquet, zone 

non cultivée 

Très diversifiée, dense et 

haute 

Bois lagli = signe d'une 

perturbation 

Bamboo abondant dans la 

partie basse avec une rivière 

RC-BL 6 

Bambusea 

Cercopia Sciadophylla 

Legumineuse à graine rouge 

Inga ingoides 

Arbre sp3 

Bois rivière 

Bosquet ; zone 

non cultivée 

 



 

TB-GP 13 

Mangifera indica 
Cocos nucifera 
Bois lagli 

Spondias mombin 

Bambusea 
Cecropia sciadophylla 
Arbre sp4 à boule jaune 

Arbre sp5 à petite feuille 

Bois cotelette 

Inga laurina 

Résinier 
Spondias dulcis 
Glyceridia 

Bosquet ; très 

ancien 

Précédemment 

cultivé 

Haie dense 

TB-GV 11 

Balza 
Mangifera indica 
Cecropia sciadophylla 
Bois cotelette 

Inga ingoides 

Amandier 

Cimarouba amara 

Calofilum galaba 

Glyceridia 

Calofilum sp 

Arbre sp4 à boule jaune 

Bosquet ; très 

ancien 

Précédemment 

cultivé 

Très dense 

TB-DT 10 

Bambusea 
Artocarpus altilis 
Cecropia sciadophylla 
Cinnamomum spp = Cannellier  

Calaba  
Mangifera indica 
Cola acuminata 

Avocatier 

Arbre sp6 

Arbre sp7  

Bosquet ; très 

ancien 

Précédemment 

cultivé 

 

GL-C4 7 

Arbre à graine rouge 

Ingra ingoides 

Cimarouba amara 

Arbre sp8 
Tabebuia heterophylla 
Mahot = espèce très commune 

Arbre sp9 = retrouvé à DS et GL-

C2 

Bosquet  
 



 

GL-C3 7 

Inga ingoides 
Cecropia sciadophylla 
Spondias mombin 

Bois rivière 

Lonchocarpus sp 

Arbre sp10 
Tabebuia heterophylla 

Bosquet 
 

GL-C2 7 

Zontoxsilum sp = épiné  

Mangifera indica 

Tabebuia heterophylla 

Cimarouba amara 

Arbre sp11  

Arbre sp9 : retrouvé à Désirade  

Arbre X12 : pétiole rouge 

retrouvé à Désirade 

Bosquet 

perturbé 

 

DS-MR 5 

Cecropia sciadophylla 

Bambusea 

Gliricidia 

Cimarouba amara 

Arbre sp12 

Friche 

anciennement 

cultivée 

Peu diversifiée, pas très 

dense, avec une rivière 

DS-TY 4 

Arbre sp9 

Gliricidia  

Cimarouba amara 

Arbre sp13 

Friche 

anciennement 

cultivée 

Une seule rangée, pas dense 

et peu diversifiée  

MT-RV 6 

Anacardium excelsum 

Arbre sp14 

Bois cotelette 
Cecropia sciadophylla 
Inga ingoides 

Bois blanc 

Friche 

anciennement 

cultivée 

Diversifiée et pas très 

perturbée  

MT-BM 4 

Prunus avium 

Bois blanc 

Bois cotelette 

Anacardium excelsum 

Friche 

anciennement 

cultivée 

Densité faible, perturbée 

avec abondance d'herbe de 

Guinée 

 



 

Annexe 2  : Les courbes d’accumulation d’espèces  

 
Parcelles avec herbicides :  

 

DS-MR DS-TY GL-C2 

GL-C3 GL-C4 

MT-BM MT-RV 



 

Parcelles sans herbicides : 

 

RC-BL RC-CR 

RC-LG TB-DT 

TB-GP TB-GV 



 

Annexe 3  : Cartographie des bananeraies de la Martinique 

(Banamart, 2012) 

 



 

Annexe 4 : Guide d’entretien  

 
 

I. Information générale sur l’exploitation : 

- Date d’installation 

- Historique des terres 

 

II. Focus Banane : 

- Surface de bananier cultivée ? 

- Débouchés de la banane ? (Export, consommation locale) 

- Localisation et identification des parcelles de bananes dans le parcellaires 

- Rendement de banane/ha/ parcelle 

- Densité de banane /ha 

- Utilisation des pièges phéromones 

- Evolution de la pression charançon depuis l’installation ? 

- Précédente utilisation du Némathorin ou d’autres insecticides contre le charançon ? 

 

III. Focus Haies : 

- Existe-t-il des haies, forêts à proximité des parcelles ? 

- Histoire de la haie.  Haie naturelle ou plantée ? ancienne forêt ? 

- Si plantée ; Pourquoi ?  

- Présence d’arbre dans les parcelles ? (Si oui lesquels) 

- Localisation des parcelles à proximité des haies ? 

- Nom et nbr d’ha/parcelle  

- Age des parcelles 

- Espèces d’arbres dans les haies ? 

 

IV. Jachère (spécifique pour chaque parcelle à proximité des haies) : 

- La jachère est maintenue pour combien de temps ? 

- Jachère avec couverture spontanée ou entretenue (si entretenue par quelle plante) ? 

- Utilisations des pièges phéromones dans la jachère 

 

V. Système de culture bananier (spécifique pour chaque parcelle à proximité des 

haies) : 

- Date de plantation des vitro plants ? 

- Précédent jachère ou canne à sucre ? 

- Gestion des herbes : Plantes de couverture (si oui lesquelles) ? Désherbage mécanique 

(petit rang et grand rang), machine ? désherbage chimique (petit rang et grand rang) ? 

- IFT et marque : insecticide, herbicide, fongicide 

- Fertilisant utilisé 

- Nbr de pièges phéromone/ha/ parcelle 

 



 

Annexe 5 :  Les sortie R de la richesse spécifique réelle pour 

chaque parcelle et test de Student entre les parcelles avec 

herbicides et sans herbicides  
 

    > diversityresult(spec_DS_MR, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
        jack1 
pooled 21.375 
>  
> diversityresult(spec_TB_GP, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
        jack1 
pooled 25.125 
>  
> diversityresult(spec_DS_TY, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
       jack1 
pooled 23.75 
>  
> diversityresult(spec_GL_C2, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
           jack1 
pooled 26.571429 
>  
> diversityresult(spec_RC_BL, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
        jack1 
pooled 30.625 
>  
> diversityresult(spec_RC_CR, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
        jack1 
pooled 24.875 
>  
> diversityresult(spec_RC_LG, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
        jack1 
pooled 33.625 
>  
> diversityresult(spec_TB_DT, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
        jack1 
pooled 30.875 
>  
> diversityresult(spec_TB_GV, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 



 

+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
       jack1 
pooled    29 
>  
> diversityresult(spec_MT_BM, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
       jack1 
pooled 23.75 
>  
> diversityresult(spec_MT_RV, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
           jack1 
pooled 21.857143 
>  
> diversityresult(spec_GL_C3, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
           jack1 
pooled 20.142857 
>  
> diversityresult(spec_GL_C4, y = NULL, factor = NULL, level = NULL, 
+                 index=c("jack1"), 
+                 method=c("pooled"), 
+                 sortit = TRUE, digits = 8) 
       jack1 
pooled  17.5 
> ## Richesse réelle dans les parcelles sans herbicides : 
> S_H <- c(24.9, 25.13, 30.63, 29, 30.9, 33.63) 
> ## Richesse réelle dans les parcelles avec herbicides  
> A_H <- c(17.5, 20.14, 21.86, 20.64, 23.75, 26.58) 
>  
> res<-t.test(S_H, A_H, paired=TRUE) 
> res 
 
 Paired t-test 
 
data:  S_H and A_H 
t = 13.5197, df = 5, p-value = 3.9659e-05 
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0 
95 percent confidence interval: 
 5.9012102 8.6721231 
sample estimates: 
mean of the differences  
              7.2866667  
          7.286666 
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Annexe 6   : Sortie R  des GLMM des herbicides et distance à la 

bordure pour l’abondance et les indicateurs taxonomiques 

 
 > Rich<-lmer(Richess_ech~Herbicides+bordure+(1| code_parcelle),data=table_GLM) 
> drop1(Rich, test="Chisq", .~.) 
Single term deletions 
 
Model: 
Richess_ech ~ Herbicides + bordure + (1 | code_parcelle) 
           Df     AIC     LRT  Pr(Chi)   
<none>        420.054                    
Herbicides  1 422.857 4.80337 0.028404 * 
bordure     1 422.698 4.64401 0.031162 * 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> library(RVAideMemoire) 
*** Package RVAideMemoire v 0.9-73 *** 
 
Attachement du package : ‘RVAideMemoire’ 
 
The following object is masked from ‘package:lme4’: 
 
    dummy 
 
> overdisp.glmer(m) 
Error in lme4::VarCorr(model) : object 'm' not found 
> hist(resid(Rich), breaks=20) 
>  
> m=lmer(Richess_ech~ concat +(1| code_parcelle), data=table_GLM) 
> tuk=glht(m, linfct = mcp(concat = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
Avec herbicidesBordure forestiere Avec herbicidesMilieu de parcelle  
                             "ab"                               "a"  
Sans herbicidesBordure forestiere Sans herbicidesMilieu de parcelle  
                              "b"                              "ab"  
> m2=lmer(Richess_ech~ Herbicides +(1| code_parcelle), data=table_GLM) 
> tuk=glht(m2, linfct = mcp(Herbicides = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
Avec herbicides Sans herbicides  
            "a"             "b"  
> mean<-tapply(table_GLM$Richess_ech,list(table_GLM$concat), mean) 
> mean 
Avec herbicidesBordure forestiere Avec herbicidesMilieu de parcelle  
                        5.4347826                         5.0000000  
Sans herbicidesBordure forestiere Sans herbicidesMilieu de parcelle  
                        7.2500000                         5.7916667  
> equi<-lmer(Equitabilite_ech~Herbicides+bordure+(1| code_parcelle),data=table_GLM) 
> drop1(equi, test="Chisq", .~.) 
Single term deletions 
 
Model: 
Equitabilite_ech ~ Herbicides + bordure + (1 | code_parcelle) 
           Df      AIC      LRT Pr(Chi) 
<none>        -20.6817                  
Herbicides  1 -21.6389 1.042792 0.30717 
bordure     1 -22.6125 0.069197 0.79251 
> library(RVAideMemoire) 
> overdisp.glmer(m) 



 

Residual deviance: 385.421 on 89 degrees of freedom (ratio: 4.331) 
> hist(resid(equi), breaks=20) 
>  
> m=lmer(Equitabilite_ech~ concat +(1| code_parcelle), data=table_GLM) 
> tuk=glht(m, linfct = mcp(concat = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
Avec herbicidesBordure forestiere Avec herbicidesMilieu de parcelle  
                              "a"                               "a"  
Sans herbicidesBordure forestiere Sans herbicidesMilieu de parcelle  
                              "a"                               "a"  
> m2=lmer(Equitabilite_ech~ Herbicides +(1| code_parcelle), data=table_GLM) 
> tuk=glht(m2, linfct = mcp(Herbicides = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
Avec herbicides Sans herbicides  
            "a"             "a"  
> mean<-tapply(table_GLM$Equitabilite_ech,list(table_GLM$concat), mean) 
> mean 
Avec herbicidesBordure forestiere Avec herbicidesMilieu de parcelle  
                       0.63899546                        0.59374269  
Sans herbicidesBordure forestiere Sans herbicidesMilieu de parcelle  
                       0.67510635                        0.71786990  
> ab<-glmer(Abondance~Herbicides+bordure+(1| code_parcelle),data=table_GLM, family=poisson) 
> drop1(ab, test="Chisq", .~.) 
Single term deletions 
 
Model: 
Abondance ~ Herbicides + bordure + (1 | code_parcelle) 
           Df     AIC     LRT   Pr(Chi)    
<none>        2971.75                      
Herbicides  1 2970.03 0.27447 0.6003464    
bordure     1 2976.75 6.99800 0.0081601 ** 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> library(RVAideMemoire) 
> overdisp.glmer(m) 
Residual deviance: 2.718 on 89 degrees of freedom (ratio: 0.031) 
> hist(resid(Shan), breaks=20) 
Error in resid(Shan) : object 'Shan' not found 
>  
> table_GLM <-na.omit(table_GLM) 
> m=glmer(Abondance~ concat +(1| code_parcelle), data=table_GLM, family = poisson) 
> tuk=glht(m, linfct = mcp(concat = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
Avec herbicidesBordure forestiere Sans herbicidesBordure forestiere  
                              "a"                               "a"  
> m2=glmer(Abondance~ Herbicides +(1| code_parcelle), data=table_GLM, family = poisson) 
> tuk=glht(m2, linfct = mcp(Herbicides = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
Avec herbicides Sans herbicides  
            "a"             "a"  
> table_GLM <- indicateur_prelev 
> table_GLM_2 <- na.omit(table_GLM) 
> Shan<-lmer(Shannon_ech~Herbicides+bordure+(1| code_parcelle),data=table_GLM) 
> drop1(Shan, test="Chisq", .~.) 
Single term deletions 
 
Model: 
Shannon_ech ~ Herbicides + bordure + (1 | code_parcelle) 
           Df     AIC     LRT  Pr(Chi)   



 

<none>        107.124                    
Herbicides  1 109.494 4.37002 0.036577 * 
bordure     1 106.274 1.14983 0.283585   
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> library(RVAideMemoire) 
> overdisp.glmer(m) 
Residual deviance: 0.668 on 10 degrees of freedom (ratio: 0.067) 
> hist(resid(Shan), breaks=20) 
>  
> m=lmer(Shannon_ech~ concat +(1| code_parcelle), data=table_GLM) 
> tuk=glht(m, linfct = mcp(concat = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
Avec herbicidesBordure forestiere Avec herbicidesMilieu de parcelle  
                              "a"                               "a"  
Sans herbicidesBordure forestiere Sans herbicidesMilieu de parcelle  
                              "a"                               "a"  
> m2=lmer(Shannon_ech~ Herbicides +(1| code_parcelle), data=table_GLM) 
> tuk=glht(m2, linfct = mcp(Herbicides = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
Avec herbicides Sans herbicides  
            "a"             "b"  

 

  



 

Annexe 7     : Sortie R des GLMMs du nombre de passages des 

herbicides sur l’abondance et les indicateurs taxonomique 
 
> rich<-lmer(Richess_ech~passages+(1|code_parcelle), data = table_GLM) 
> summary(rich) 
Linear mixed model fit by REML ['lmerMod'] 
Formula: Richess_ech ~ passages + (1 | code_parcelle) 
   Data: table_GLM 
 
REML criterion at convergence: 413.7 
 
Scaled residuals:  
      Min        1Q    Median        3Q       Max  
-1.777852 -0.746413 -0.018981  0.616006  2.545545  
 
Random effects: 
 Groups        Name        Variance Std.Dev. 
 code_parcelle (Intercept) 0.38398  0.61966  
 Residual                  4.69331  2.16641  
Number of obs: 94, groups:  code_parcelle, 13 
 
Fixed effects: 
                       Estimate Std. Error t value 
(Intercept)             5.14985    0.61772  8.3369 
passagesb_deux_a_trois  0.24405    0.80961  0.3014 
passagesZero_passage    1.37098    0.73712  1.8599 
 
Correlation of Fixed Effects: 
            (Intr) pss___ 
pssgsb_dx__ -0.763        
pssgsZr_pss -0.838  0.639 
> anova(richesse) 
Error in anova(richesse) : object 'richesse' not found 
> drop1(rich,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 
Richess_ech ~ passages + (1 | code_parcelle) 
         Df     AIC     LRT Pr(Chi)   
<none>      424.540                   
passages  2 425.559 5.01922  0.0813 . 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> mean<-tapply(table_GLM$Richess_ech,list(table_GLM$passages), mean) 
> mean 
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois    Zero_passage  
      5.0526316       5.3333333       6.5208333  
>  
> tuk <- glht(rich, linfct=mcp(passages ="Tukey")) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1  
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois    Zero_passage  
            "a"             "a"             "a"  
> ab<-glmer(Abondance~passages+(1|code_parcelle), family = poisson, data = table_GLM) 
> summary(ab) 
Generalized linear mixed model fit by maximum likelihood (Laplace Approximation) [glmerMod] 
 Family: poisson  ( log ) 
Formula: Abondance ~ passages + (1 | code_parcelle) 
   Data: table_GLM 
 
     AIC      BIC   logLik deviance df.resid  



 

  2974.1   2984.2  -1483.1   2966.1       89  
 
Scaled residuals:  
     Min       1Q   Median       3Q      Max  
-11.4470  -3.2266  -1.2059   2.8111  15.6322  
 
Random effects: 
 Groups        Name        Variance Std.Dev. 
 code_parcelle (Intercept) 0.30091  0.54855  
Number of obs: 93, groups:  code_parcelle, 13 
 
Fixed effects: 
                       Estimate Std. Error z value Pr(>|z|)     
(Intercept)             4.51592    0.31775 14.2122  < 2e-16 *** 
passagesb_deux_a_trois -0.99454    0.42111 -2.3617  0.01819 *   
passagesZero_passage   -0.76012    0.38947 -1.9517  0.05098 .   
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
 
Correlation of Fixed Effects: 
            (Intr) pss___ 
pssgsb_dx__ -0.755        
pssgsZr_pss -0.816  0.616 
> anova(Eq) 
Error in anova(Eq) : object 'Eq' not found 
> drop1(ab,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 
Abondance ~ passages + (1 | code_parcelle) 
         Df     AIC     LRT  Pr(Chi)   
<none>      2974.11                    
passages  2 2975.03 4.91608 0.085603 . 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> tuk <- glht(ab, linfct=mcp(passages ="Tukey")) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1  
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois    Zero_passage  
            "b"             "a"            "ab"  
> shan<-lmer(Shannon_ech~passages+(1|code_parcelle), data = table_GLM) 
> summary(shan) 
Linear mixed model fit by REML ['lmerMod'] 
Formula: Shannon_ech ~ passages + (1 | code_parcelle) 
   Data: table_GLM 
 
REML criterion at convergence: 100.4 
 
Scaled residuals:  
     Min       1Q   Median       3Q      Max  
-2.30887 -0.57843 -0.12819  0.57664  2.96935  
 
Random effects: 
 Groups        Name        Variance Std.Dev. 
 code_parcelle (Intercept) 0.024611 0.15688  
 Residual                  0.144789 0.38051  
Number of obs: 94, groups:  code_parcelle, 13 
 
Fixed effects: 
                       Estimate Std. Error t value 
(Intercept)             0.71062    0.12707  5.5925 
passagesb_deux_a_trois  0.41457    0.16692  2.4836 
passagesZero_passage    0.53485    0.15253  3.5066 



 

 
Correlation of Fixed Effects: 
            (Intr) pss___ 
pssgsb_dx__ -0.761        
pssgsZr_pss -0.833  0.634 
> anova(Eq) 
Error in anova(Eq) : object 'Eq' not found 
> drop1(shan,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 
Shannon_ech ~ passages + (1 | code_parcelle) 
         Df     AIC     LRT  Pr(Chi)    
<none>      102.048                     
passages  2 108.592 10.5437 0.005134 ** 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> tuk <- glht(shan, linfct=mcp(passages ="Tukey")) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1  
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois    Zero_passage  
            "a"             "b"             "b"  
> eq<-lmer(Equitabilite_ech~passages+(1|code_parcelle), data = table_GLM) 
> summary(eq) 
Linear mixed model fit by REML ['lmerMod'] 
Formula: Equitabilite_ech ~ passages + (1 | code_parcelle) 
   Data: table_GLM 
 
REML criterion at convergence: -27.5 
 
Scaled residuals:  
      Min        1Q    Median        3Q       Max  
-1.915285 -0.721262  0.089829  0.643175  2.757347  
 
Random effects: 
 Groups        Name        Variance Std.Dev. 
 code_parcelle (Intercept) 0.014653 0.12105  
 Residual                  0.033122 0.18200  
Number of obs: 94, groups:  code_parcelle, 13 
 
Fixed effects: 
                       Estimate Std. Error t value 
(Intercept)            0.423790   0.082089  5.1626 
passagesb_deux_a_trois 0.310947   0.108161  2.8749 
passagesZero_passage   0.272698   0.099352  2.7448 
 
Correlation of Fixed Effects: 
            (Intr) pss___ 
pssgsb_dx__ -0.759        
pssgsZr_pss -0.826  0.627 
> anova(Eq) 
Error in anova(Eq) : object 'Eq' not found 
> drop1(eq,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 
Equitabilite_ech ~ passages + (1 | code_parcelle) 
         Df      AIC     LRT  Pr(Chi)   
<none>      -28.4720                    
passages  2 -23.5676 8.90443 0.011653 * 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> tuk <- glht(eq, linfct=mcp(passages ="Tukey")) 



 

> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1  
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois    Zero_passage  
            "a"             "b"             "b"  



 

ANNEXE   8 : Sortie R des GLMMs des herbicides et la distance à 

la bordure sur l’abondance des prédateurs du charançon  
 

 > eubo<-glmer(Euborellia_sp.~herbicide+emplacement+(1| code_parcelle),data=table_G
LM, family=poisson) 
> drop1(eubo, test="Chisq", .~.) 
Single term deletions 
 
Model: 
Euborellia_sp. ~ herbicide + emplacement + (1 | code_parcelle) 
            Df     AIC      LRT    Pr(Chi)     
<none>         288.810                         
herbicide    1 289.419  2.60894    0.10626     
emplacement  1 306.793 19.98341 7.8117e-06 *** 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> library(RVAideMemoire) 
> overdisp.glmer(m) 
Residual deviance: 12.115 on 89 degrees of freedom (ratio: 0.136) 
> hist(resid(m), breaks=20) 
> m=glmer(Euborellia_sp.~ concat +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+         family=poisson) 
> tuk=glht(m, linfct = mcp(concat = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                             "bc"                               "a"  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                              "c"                              "ab"  
> m2=glmer(Euborellia_sp.~ herbicide +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+          family=poisson) 
> tuk=glht(m2, linfct = mcp(herbicide = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     Herbicides Sans Herbicides  
            "a"             "a"  
> mean<-tapply(table_GLM$Euborellia_sp.,list(table_GLM$concat), mean) 
> mean 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                       0.95652174                        0.29166667  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                       1.79166667                        0.70833333  
> solenop<-glmer(Solenopsis_geminata~herbicide+emplacement+(1| code_parcelle),data=table_GL
M, family=poisson) 
> drop1(solenop, test="Chisq", .~.) 
Single term deletions 
 
Model: 
Solenopsis_geminata ~ herbicide + emplacement + (1 | code_parcelle) 
            Df     AIC     LRT Pr(Chi)     
<none>         1551.60                     
herbicide    1 1550.72   1.121 0.28969     
emplacement  1 1732.83 183.223 < 2e-16 *** 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> library(RVAideMemoire) 
> overdisp.glmer(m) 
Residual deviance: 165.012 on 90 degrees of freedom (ratio: 1.833) 
> hist(resid(m), breaks=20) 
>  
> m=glmer(Solenopsis_geminata~ concat +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 



 

+         family=poisson) 
> tuk=glht(m, linfct = mcp(concat = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                             "bc"                               "a"  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                             "ab"                               "c"  
>  
> m2=glmer(Solenopsis_geminata~ herbicide +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+         family=poisson) 
> tuk=glht(m2, linfct = mcp(herbicide = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     Herbicides Sans Herbicides  
            "a"             "a"  
>  
> mean<-tapply(table_GLM$Solenopsis_geminata,list(table_GLM$concat), mean) 
> mean 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                        5.9130435                         2.0833333  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                        8.3333333                        30.6666667  
> Odonto<-glmer(Odontomachus_sp~herbicide+emplacement+(1| code_parcelle),data=table_GLM, fa
mily=poisson) 
> drop1(Odonto, test="Chisq", .~.) 
Single term deletions 
 
Model: 
Odontomachus_sp ~ herbicide + emplacement + (1 | code_parcelle) 
            Df     AIC     LRT    Pr(Chi)     
<none>         379.998                        
herbicide    1 399.876 21.8776 2.9061e-06 *** 
emplacement  1 418.979 40.9810 1.5371e-10 *** 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> library(RVAideMemoire) 
> overdisp.glmer(m) 
Residual deviance: 1096.616 on 90 degrees of freedom (ratio: 12.185) 
> hist(resid(Odonto), breaks=20) 
>  
> m=glmer(Odontomachus_sp~ concat +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+         family=poisson) 
> tuk=glht(m, linfct = mcp(concat = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                             "ab"                               "a"  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                              "c"                               "b"  
>  
> m2=glmer(Odontomachus_sp~ herbicide +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+         family=poisson) 
> tuk=glht(m2, linfct = mcp(herbicide = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     Herbicides Sans Herbicides  
            "a"             "b"  
> mean<-tapply(table_GLM$Odontomachus_sp,list(table_GLM$concat), mean) 
> mean 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                       0.86956522                        0.62500000  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  



 

                       5.25000000                        1.75000000  
> Lycose<-glmer(sp_Lycosidae~herbicide+emplacement+(1| code_parcelle),data=table_GLM, famil
y=poisson) 
> drop1(Lycose, test="Chisq", .~.) 
Single term deletions 
 
Model: 
sp_Lycosidae ~ herbicide + emplacement + (1 | code_parcelle) 
            Df     AIC     LRT   Pr(Chi)    
<none>         140.816                      
herbicide    1 147.233 8.41730 0.0037167 ** 
emplacement  1 139.552 0.73539 0.3911426    
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> library(RVAideMemoire) 
> overdisp.glmer(m) 
Residual deviance: 196.967 on 90 degrees of freedom (ratio: 2.189) 
> hist(resid(Lycose), breaks=20) 
>  
> m=glmer(sp_Lycosidae~ concat +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+         family=poisson) 
Warning message: 
In checkConv(attr(opt, "derivs"), opt$par, ctrl = control$checkConv,  : 
  Model is nearly unidentifiable: large eigenvalue ratio 
 - Rescale variables? 
> tuk=glht(m, linfct = mcp(concat = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                              "a"                               "a"  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                              "a"                               "a"  
>  
> m2=glmer(sp_Lycosidae~ herbicide +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+         family=poisson) 
> tuk=glht(m2, linfct = mcp(herbicide = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     Herbicides Sans Herbicides  
            "a"             "b"  
>  
> mean<-tapply(table_GLM$sp_Lycosidae,list(table_GLM$concat), mean) 
> mean 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                      0.043478261                       0.000000000  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                      1.125000000                       0.916666667  
> campo<-glmer(Camponotus_sexgutattus~herbicide+emplacement+(1| code_parcelle),data=table_G
LM, family=poisson) 
> drop1(campo, test="Chisq", .~.) 
Single term deletions 
 
Model: 
Camponotus_sexgutattus ~ herbicide + emplacement + (1 | code_parcelle) 
            Df     AIC     LRT   Pr(Chi)    
<none>         265.467                      
herbicide    1 264.281 0.81422 0.3668765    
emplacement  1 272.932 9.46557 0.0020936 ** 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> library(RVAideMemoire) 
> overdisp.glmer(m) 
Residual deviance: 61.609 on 90 degrees of freedom (ratio: 0.685) 



 

> hist(resid(campo), breaks=20) 
>  
> m=glmer(Camponotus_sexgutattus~ concat +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+         family=poisson) 
> tuk=glht(m, linfct = mcp(concat = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                             "ab"                              "ab"  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                              "a"                               "b"  
>  
> m2=glmer(Camponotus_sexgutattus~ herbicide +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+         family=poisson) 
> tuk=glht(m2, linfct = mcp(herbicide = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     Herbicides Sans Herbicides  
            "a"             "a"  
>  
> mean<-tapply(table_GLM$Camponotus_sexgutattus,list(table_GLM$concat), mean) 
> mean 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                        1.0434783                         0.7500000  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                        1.7500000                         0.7500000  
> caraib<-glmer(Euborellia_caraibea~herbicide+emplacement+(1| code_parcelle),data=table_GLM
, family=poisson) 
> drop1(caraib, test="Chisq", .~.) 
Single term deletions 
 
Model: 
Euborellia_caraibea ~ herbicide + emplacement + (1 | code_parcelle) 
            Df     AIC      LRT    Pr(Chi)     
<none>         164.991                         
herbicide    1 164.774  1.78367 0.18169961     
emplacement  1 174.875 11.88415 0.00056614 *** 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> library(RVAideMemoire) 
> overdisp.glmer(m) 
Residual deviance: 104.454 on 90 degrees of freedom (ratio: 1.161) 
> hist(resid(campo), breaks=20) 
>  
> m=glmer(Euborellia_caraibea~ concat +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+         family=poisson) 
> tuk=glht(m, linfct = mcp(concat = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                             "ab"                              "ab"  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                              "a"                               "b"  
>  
> m2=glmer(Euborellia_caraibea~ herbicide +(1| code_parcelle), data=table_GLM, 
+         family=poisson) 
> tuk=glht(m2, linfct = mcp(herbicide = "Tukey"), test = adjusted("holm") ) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
     Herbicides Sans Herbicides  
            "a"             "a"  
>  
> mean<-tapply(table_GLM$Euborellia_caraibea,list(table_GLM$concat), mean) 



 

> mean 
     HerbicidesBordure forestiere      HerbicidesMilieu de parcelle  
                       0.21739130                        0.16666667  
Sans HerbicidesBordure forestiere Sans HerbicidesMilieu de parcelle  
                       0.95833333                        0.16666667  

 



 

ANNEXE    9 : Sortie R des GLMMs  du nombre de passages 

herbicides sur l’abondance  des prédateurs du charançon 
 
> ### abondance solenpsis geminata 
> library(lme4) 
> Solenopsis<-glmer(Solenopsis_geminata~passages+(1|code_parcelle), family = poisson, 
data = table_GLM) 
> summary(Solenopsis) 
Generalized linear mixed model fit by maximum likelihood (Laplace Approximation) [glm
erMod] 
 Family: poisson  ( log ) 
Formula: Solenopsis_geminata ~ passages + (1 | code_parcelle) 
   Data: table_GLM 
 
     AIC      BIC   logLik deviance df.resid  
  1732.0   1742.2   -862.0   1724.0       91  
 
Scaled residuals:  
     Min       1Q   Median       3Q      Max  
-9.00038 -1.91301 -1.22612  0.92254 13.93992  
 
Random effects: 
 Groups        Name        Variance Std.Dev. 
 code_parcelle (Intercept) 1.3412   1.1581   
Number of obs: 95, groups:  code_parcelle, 13 
 
Fixed effects: 
                       Estimate Std. Error z value Pr(>|z|)   
(Intercept)            0.030787   0.713381  0.0432  0.96558   
passagesb_deux_a_trois 1.637716   0.922847  1.7746  0.07596 . 
passagesZero           1.754230   0.859747  2.0404  0.04131 * 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
 
Correlation of Fixed Effects: 
            (Intr) pss___ 
pssgsb_dx__ -0.773        
passagesZer -0.829  0.641 
> drop1(Solenopsis,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 
Solenopsis_geminata ~ passages + (1 | code_parcelle) 
         Df     AIC     LRT Pr(Chi) 
<none>      1731.95                 
passages  2 1731.92 3.97472 0.13706 
> tuk <- glht(Solenopsis, linfct=mcp(passages ="Tukey")) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1 
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
            "a"             "a"             "a"  
>  
> mean<-tapply(table_GLM$Solenopsis_geminata,list(table_GLM$passages), mean) 
> mean 
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  



 

      1.5263158       5.6071429      19.5000000  
> ### abondance odontomachus 
> library(lme4) 
> odonto<-glmer(Odontomachus_sp~passages+(1|code_parcelle), family = poisson, data = 
table_GLM) 
> summary(odonto) 
Generalized linear mixed model fit by maximum likelihood (Laplace Approximation) [glm
erMod] 
 Family: poisson  ( log ) 
Formula: Odontomachus_sp ~ passages + (1 | code_parcelle) 
   Data: table_GLM 
 
     AIC      BIC   logLik deviance df.resid  
   421.0    431.2   -206.5    413.0       91  
 
Scaled residuals:  
     Min       1Q   Median       3Q      Max  
-2.05612 -0.89920 -0.80846  1.12536  4.75283  
 
Random effects: 
 Groups        Name        Variance Std.Dev. 
 code_parcelle (Intercept) 0.051805 0.22761  
Number of obs: 95, groups:  code_parcelle, 13 
 
Fixed effects: 
                       Estimate Std. Error z value  Pr(>|z|)     
(Intercept)            -0.34366    0.30190 -1.1383    0.2550     
passagesb_deux_a_trois  0.04564    0.38964  0.1171    0.9068     
passagesZero            1.56880    0.32426  4.8381 1.311e-06 *** 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
 
Correlation of Fixed Effects: 
            (Intr) pss___ 
pssgsb_dx__ -0.773        
passagesZer -0.926  0.717 
> anova(odonto) 
Analysis of Variance Table 
         Df  Sum Sq Mean Sq F value 
passages  2 46.0407 23.0203 23.0203 
> drop1(odonto,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 
Odontomachus_sp ~ passages + (1 | code_parcelle) 
         Df     AIC     LRT    Pr(Chi)     
<none>      420.965                        
passages  2 438.831 21.8652 1.7866e-05 *** 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> mean<-tapply(table_GLM$Odontomachus_sp,list(table_GLM$passages), mean) 
> mean 
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
     0.73684211      0.75000000      3.50000000  
>  
> tuk <- glht(odonto, linfct=mcp(passages ="Tukey")) 



 

> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1  
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
            "a"             "a"             "b"  
> ### abondance Euborellia 
> library(lme4) 
> Eubo<-glmer(Euborellia_caraibea~passages+(1|code_parcelle), family = poisson, data 
= table_GLM) 
> summary(Eubo) 
Generalized linear mixed model fit by maximum likelihood (Laplace Approximation) [glm
erMod] 
 Family: poisson  ( log ) 
Formula: Euborellia_caraibea ~ passages + (1 | code_parcelle) 
   Data: table_GLM 
 
     AIC      BIC   logLik deviance df.resid  
   176.0    186.2    -84.0    168.0       91  
 
Scaled residuals:  
     Min       1Q   Median       3Q      Max  
-1.35690 -0.54139 -0.38397 -0.23932  8.96076  
 
Random effects: 
 Groups        Name        Variance Std.Dev. 
 code_parcelle (Intercept) 0.7318   0.85545  
Number of obs: 95, groups:  code_parcelle, 13 
 
Fixed effects: 
                       Estimate Std. Error z value Pr(>|z|)    
(Intercept)            -2.63315    0.93793 -2.8074 0.004994 ** 
passagesb_deux_a_trois  1.00309    1.09647  0.9148 0.360278    
passagesZero            1.58189    1.01298  1.5616 0.118378    
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
 
Correlation of Fixed Effects: 
            (Intr) pss___ 
pssgsb_dx__ -0.833        
passagesZer -0.895  0.759 
> anova(Eubo) 
Analysis of Variance Table 
         Df  Sum Sq Mean Sq F value 
passages  2 2.50175 1.25087 1.25087 
> drop1(Eubo,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 
Euborellia_caraibea ~ passages + (1 | code_parcelle) 
         Df     AIC     LRT Pr(Chi) 
<none>      175.988                 
passages  2 174.682 2.69484 0.25991 
> mean<-tapply(table_GLM$Euborellia_caraibea,list(table_GLM$passages), mean) 
> mean 
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
     0.10526316      0.25000000      0.56250000  
>  



 

>  
> tuk <- glht(Eubo, linfct=mcp(passages ="Tukey")) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1  
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
            "a"             "a"             "a"  
> ### abondance Lycosidae 
> library(lme4) 
> Lycos<-glm(sp_Lycosidae~passages, family = quasipoisson, data = table_GLM) 
> summary(Lycos) 
 
Call: 
glm(formula = sp_Lycosidae ~ passages, family = quasipoisson,  
    data = table_GLM) 
 
Deviance Residuals:  
     Min        1Q    Median        3Q       Max   
-1.42887  -1.42887  -0.02069  -0.00015   5.68698   
 
Coefficients: 
                        Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)   
(Intercept)              -2.9444     1.6031 -1.8367  0.06948 . 
passagesb_deux_a_trois  -15.3581  1732.1514 -0.0089  0.99294   
passagesZero              2.9651     1.6194  1.8310  0.07034 . 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
 
(Dispersion parameter for quasipoisson family taken to be 2.5698758) 
 
    Null deviance: 198.445  on 94  degrees of freedom 
Residual deviance: 138.128  on 92  degrees of freedom 
AIC: NA 
 
Number of Fisher Scoring iterations: 16 
 
> anova(Lycos) 
Analysis of Deviance Table 
 
Model: quasipoisson, link: log 
 
Response: sp_Lycosidae 
 
Terms added sequentially (first to last) 
 
 
         Df Deviance Resid. Df Resid. Dev 
NULL                        94    198.445 
passages  2  60.3172        92    138.128 
> drop1(Lycos,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 
sp_Lycosidae ~ passages 
         Df Deviance scaled dev.   Pr(>Chi)     
<none>       138.128                            
passages  2  198.445     23.4709 8.0051e-06 *** 



 

--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 
> mean<-tapply(table_GLM$sp_Lycosidae,list(table_GLM$passages), mean) 
> mean 
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
    0.052631579     0.000000000     1.020833333  
>  
>  
> tuk <- glht(Lycos, linfct=mcp(passages ="Tukey")) 
Error in mcp2matrix(model, linfct = linfct) :  
  Variable(s) ‘passages’ of class ‘character’ is/are not contained as a factor in ‘mo
del’. 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1  
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
            "a"             "a"             "a"  
> ### abondance camponotus 
> library(lme4) 
> campo<-glmer(Camponotus_sexgutattus~passages+(1|code_parcelle), family = poisson, d
ata = table_GLM) 
> summary(campo) 
Generalized linear mixed model fit by maximum likelihood (Laplace Approximation) [glm
erMod] 
 Family: poisson  ( log ) 
Formula: Camponotus_sexgutattus ~ passages + (1 | code_parcelle) 
   Data: table_GLM 
 
     AIC      BIC   logLik deviance df.resid  
   274.4    284.6   -133.2    266.4       91  
 
Scaled residuals:  
     Min       1Q   Median       3Q      Max  
-1.32233 -0.85945 -0.33482  0.51168  2.35358  
 
Random effects: 
 Groups        Name        Variance Std.Dev. 
 code_parcelle (Intercept) 0.23177  0.48142  
Number of obs: 95, groups:  code_parcelle, 13 
 
Fixed effects: 
                       Estimate Std. Error z value Pr(>|z|) 
(Intercept)            -0.46714    0.40712 -1.1474   0.2512 
passagesb_deux_a_trois  0.37495    0.50835  0.7376   0.4608 
passagesZero            0.55971    0.46539  1.2027   0.2291 
 
Correlation of Fixed Effects: 
            (Intr) pss___ 
pssgsb_dx__ -0.786        
passagesZer -0.847  0.675 
> anova(campo) 
Analysis of Variance Table 
         Df  Sum Sq  Mean Sq F value 
passages  2 1.44161 0.720803  0.7208 
> drop1(campo,test="Chisq") 
Single term deletions 
 



 

Model: 
Camponotus_sexgutattus ~ passages + (1 | code_parcelle) 
         Df     AIC     LRT Pr(Chi) 
<none>      274.387                 
passages  2 271.777 1.39005 0.49906 
> mean<-tapply(table_GLM$Camponotus_sexguttatus,list(table_GLM$passages), mean) 
> mean 
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
     0.73684211      1.00000000      1.25000000  
>  
> tuk <- glht(campo, linfct=mcp(passages ="Tukey")) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1  
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
            "a"             "a"             "a"  
> ### abondance Euborellia 
> library(lme4) 
> euborellia<-glmer(Euborellia_sp.~passages+(1|code_parcelle), family = poisson, data 
= table_GLM) 
> summary(euborellia) 
Generalized linear mixed model fit by maximum likelihood (Laplace Approximation) [glm
erMod] 
 Family: poisson  ( log ) 
Formula: Euborellia_sp. ~ passages + (1 | code_parcelle) 
   Data: table_GLM 
 
     AIC      BIC   logLik deviance df.resid  
   308.4    318.6   -150.2    300.4       91  
 
Scaled residuals:  
     Min       1Q   Median       3Q      Max  
-1.54074 -0.80999 -0.70169  0.46506  8.84385  
 
Random effects: 
 Groups        Name        Variance Std.Dev. 
 code_parcelle (Intercept) 0.25906  0.50898  
Number of obs: 95, groups:  code_parcelle, 13 
 
Fixed effects: 
                       Estimate Std. Error z value Pr(>|z|) 
(Intercept)            -0.35705    0.40360 -0.8847   0.3763 
passagesb_deux_a_trois -0.36730    0.54434 -0.6748   0.4998 
passagesZero            0.44211    0.47190  0.9369   0.3488 
 
Correlation of Fixed Effects: 
            (Intr) pss___ 
pssgsb_dx__ -0.732        
passagesZer -0.844  0.625 
> anova(euborellia) 
Analysis of Variance Table 
         Df  Sum Sq Mean Sq F value 
passages  2 3.43825 1.71913 1.71912 
> drop1(euborellia,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 



 

Euborellia_sp. ~ passages + (1 | code_parcelle) 
         Df     AIC     LRT Pr(Chi) 
<none>      308.353                 
passages  2 307.430 3.07605 0.21481 
> mean<-tapply(table_GLM$Euborellia_sp.,list(table_GLM$passages), mean) 
> mean 
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
     0.73684211      0.53571429      1.25000000  
>  
> tuk <- glht(euborellia, linfct=mcp(passages ="Tukey")) 
> tuk.cld1 <- cld(tuk,level=0.05,sort=TRUE,reversed=TRUE) 
> tuk.cld1  
a_quatre_a_cinq  b_deux_a_trois            Zero  
            "a"             "a"             "a"   

   
 

 

 

 

 

 
 
  



 

ANNEXE    10 : Sortie R des GLMMs de l’effet des herbicides et 

la distance sur le poids du mulch 

 
> mulch<-glm(poids_mulch~Herbicides, family = quasipoisson, data = table_GLM) 
> summary(mulch) 
> anova(mulch) 
Analysis of Deviance Table 
 
Model: quasipoisson, link: log 
 
Response: poids_mulch 
 
Terms added sequentially (first to last) 
 
 
           Df Deviance Resid. Df Resid. Dev 
NULL                          91    1152.35 
Herbicides  1  4.72977        90    1147.62 
> drop1(mulch,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 
poids_mulch ~ Herbicides 
           Df Deviance scaled dev. Pr(>Chi) 
<none>         1147.62                      
Herbicides  1  1152.35    0.330094   0.5656 
> mulch<-glm(poids_mulch~bordure, family = quasipoisson, data = table_GLM) 
> summary(richesse) 
Error in summary(richesse) : object 'richesse' not found 
> anova(mulch) 
Analysis of Deviance Table 
 
Model: quasipoisson, link: log 
 
Response: poids_mulch 
 
Terms added sequentially (first to last) 
 
 
        Df Deviance Resid. Df Resid. Dev 
NULL                       91   1152.350 
bordure  1  232.514        90    919.836 
> drop1(mulch,test="Chisq") 
Single term deletions 
 
Model: 
poids_mulch ~ bordure 
        Df Deviance scaled dev.  Pr(>Chi)     
<none>      919.836                           
bordure  1 1152.350     21.0809 4.403e-06 *** 
--- 
Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 

  



 

ANNEXE 11    : Corrélation entre le poids du mulch et les 

prédateurs du charançon  
 
 
> cor.test(table_GLM$sp_Lycosidae, table_GLM$poids_mulch, method = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$sp_Lycosidae and table_GLM$poids_mulch 
z = -2.18157, p-value = 0.029141 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
        tau  
-0.18156156  
 
> cor.test(table_GLM$Ab_totale, table_GLM$poids_mulch, method = "kendall")  
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Ab_totale and table_GLM$poids_mulch 
z = 0.460589, p-value = 0.64509 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
        tau  
0.033460737  
 
> cor.test(table_GLM$Solenopsis_geminata, table_GLM$poids_mulch, method = "kendall")  
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Solenopsis_geminata and table_GLM$poids_mulch 
z = -0.397296, p-value = 0.69115 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
         tau  
-0.030216948  
 
> cor.test(table_GLM$Euborellia_caraibea, table_GLM$poids_mulch, method = "kendall") ### p-
value = 0.01744, tau = 0.1999314 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Euborellia_caraibea and table_GLM$poids_mulch 
z = 2.3774, p-value = 0.017435 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
       tau  
0.19993139  
  
> cor.test(table_GLM$Euborellia_sp., table_GLM$poids_mulch, method = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Euborellia_sp. and table_GLM$poids_mulch 
z = 1.30324, p-value = 0.19249 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
       tau  
0.10450856  
 
> cor.test(table_GLM$Camponotus_sexgutattus, table_GLM$poids_mulch, method = "kendall") 



 

 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Camponotus_sexgutattus and table_GLM$poids_mulch 
z = -0.3702, p-value = 0.71123 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
         tau  
-0.029149607  

 
> cor.test(table_GLM$Odontomachus_sp, table_GLM$poids_mulch, method = "kendall") ### pas si
gnificatif 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Odontomachus_sp and table_GLM$poids_mulch 
z = 1.3903, p-value = 0.16444 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
       tau  
0.10649134  

 

 



 

ANNEXE     12 : Corrélation entre la richesse de la bordure 

forestière en arbre et les prédateurs du charançon  
 

 
> cor.test(table_GLM$Cosmopolites_sordidus, table_GLM$Rich_haie, method = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Cosmopolites_sordidus and table_GLM$Rich_haie 
z = -3.83214, p-value = 0.00012703 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
        tau  
-0.29293444  
 
> cor.test(table_GLM$sp_Lycosidae, table_GLM$Rich_haie, method = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$sp_Lycosidae and table_GLM$Rich_haie 
z = 3.97116, p-value = 7.1524e-05 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
       tau  
0.35077919  
 
> cor.test(table_GLM$Ab_totale, table_GLM$Rich_haie, method = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Ab_totale and table_GLM$Rich_haie 
z = 3.03247, p-value = 0.0024256 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
       tau  
0.23346812  
 
> cor.test(table_GLM$Solenopsis_geminata, table_GLM$Rich_haie, method = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Solenopsis_geminata and table_GLM$Rich_haie 
z = 2.72812, p-value = 0.0063697 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
       tau  
0.21960695  
 
> cor.test(table_GLM$Euborellia_caraibea, table_GLM$Rich_haie, method = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Euborellia_caraibea and table_GLM$Rich_haie 
z = -0.139328, p-value = 0.88919 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
         tau  
-0.012438923  
 
> cor.test(table_GLM$Odontomachus_sp, table_GLM$Rich_haie, method = "kendall") 
 



 

 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Odontomachus_sp and table_GLM$Rich_haie 
z = 2.0854, p-value = 0.037033 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
       tau  
0.16930059  
 
> cor.test(table_GLM$Cosmopolites_sordidus, table_GLM$Rich_haie, method = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Cosmopolites_sordidus and table_GLM$Rich_haie 
z = -3.83214, p-value = 0.00012703 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
        tau  
-0.29293444  
 
> cor.test(table_GLM$Euborellia_sp., table_GLM$Rich_haie, method = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Euborellia_sp. and table_GLM$Rich_haie 
z = 0.882808, p-value = 0.37734 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
        tau  
0.075203732  
 
> cor.test(table_GLM$Camponotus_sexgutattus, table_GLM$Rich_haie, method = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  table_GLM$Camponotus_sexgutattus and table_GLM$Rich_haie 
z = 1.58314, p-value = 0.11339 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
      tau  
0.1322869 

 



 

ANNEXE     13 : Corrélation entre l’abondance du charançon et 

les prédateurs  
 

 
> cor.test(ACP_predat_char$Solenopsis_geminata, ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus, meth
od = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  ACP_predat_char$Solenopsis_geminata and ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus 
z = -1.60222, p-value = 0.10911 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
        tau  
-0.12314498  
 
>  
> cor.test(ACP_predat_char$Odontomachus_sp, ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus, method = 
"kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  ACP_predat_char$Odontomachus_sp and ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus 
z = -1.24925, p-value = 0.21158 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
         tau  
-0.096831343  
 
>  
> cor.test(ACP_predat_char$sp_Lycosidae, ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus, method = "k
endall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  ACP_predat_char$sp_Lycosidae and ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus 
z = -3.44799, p-value = 0.00056478 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
        tau  
-0.29071474  
 
>  
> cor.test(ACP_predat_char$Euborellia_caraibea, ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus, meth
od = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  ACP_predat_char$Euborellia_caraibea and ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus 
z = 0.254979, p-value = 0.79874 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
        tau  
0.021728103  
 
>  
> cor.test(ACP_predat_char$Ab_totale, ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus, method = "kend
all") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 



 

data:  ACP_predat_char$Ab_totale and ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus 
z = -1.61055, p-value = 0.10728 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
       tau  
-0.1184096  
 
>  
> cor.test(ACP_predat_char$Euborellia_sp., ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus, method = 
"kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  ACP_predat_char$Euborellia_sp. and ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus 
z = 0.399688, p-value = 0.68939 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
        tau  
0.032503203  
 
>  
> cor.test(ACP_predat_char$Camponotus_sexgutattus, ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus, m
ethod = "kendall") 
 
 Kendall's rank correlation tau 
 
data:  ACP_predat_char$Camponotus_sexgutattus and ACP_predat_char$Cosmopolites_sordidus 
z = -2.19779, p-value = 0.027964 
alternative hypothesis: true tau is not equal to 0 
sample estimates: 
        tau  
-0.17532515  



 

 

Résumé 

Les services écosystémiques rendus par la biodiversité sont la clé d’une production alimentaire 

durable. En Martinique, nous assistons à une réduction des surfaces d’îlots forestiers et à une 

homogénéisation du paysage agricole par des systèmes de monoculture, notamment la monoculture 

intensive de banane. Cette dernière subit une grande pression parasitaire nécessitant une grande 

quantité d’intrants chimiques. Le charançon du bananier est un des ravageurs causant le plus de 

pertes de rendements. Cette étude vise donc à quantifier l’effet des îlots forestiers et l’utilisation 

des herbicides sur le service de bio-régulation du charançon noir du bananier (Cosmopolites 

sordidus). Nous avons sélectionné 13 parcelles de bananier en bordure forestière. Nous avons 

quantifié les communautés de prédateurs et de charançon en déposant des pièges barbers en début 

de la saison humide. Nos résultats montrent que les îlots forestiers contribuent à l’introduction 

d’une grande richesse spécifique et d’une grande abondance de prédateurs. De plus, en réduisant 

les traitements herbicides annuels, ces agroécosystèmes intègrent une composition spécifique 

différente, une plus grande richesse spécifique et une plus grande abondance de prédateurs. Nos 

résultats montrent aussi que cette augmentation de l’abondance de ces différents prédateurs, 

notamment les deux fourmis C. sexguttatus et S. geminata et de l’araignée Lycosidae sp se traduit 

par des populations moins importantes de charançon de bananier, suggérant une meilleure 

biorégulation. Ceci est surtout observé à proximité des îlots forestiers dans les parcelles ne recevant 

pas d’herbicides. 
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