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Introduction

La péche cétiere artisanale contribue de maniere cruciale a la
sécurité alimentaire et a la résilience socioéconomique de la
région Pacifique (Gillett 2016). Les poissons cotiers revétent
une importance particuliere, représentant jusqu’a 60 % des
débarquements de la péche cotitre (Dalzell and Adams 1996).
Présde 80 % des prises débarquées sont principalement destinées
al’autoconsommation (Bell ez al. 2009), de sorte que le poisson
constitue la premitre source de protéines dans la plupart des
iles du Pacifique (Charlton ez a/. 2016). Les poissons de récif
excédentaires sont vendus sur les marchés locaux et régionaux
et sont parfois commercialisés 4 I'international. Ce commerce
alimente les économies locales et assure une source de revenus
aux communautés (Kronen ez /. 2010 ; Gillet 2016).

Les populations océaniennes, qui connaissent unec forte
croissance démographique et ont désormais acces a de meilleures
techniques de péche et a des solutions de réfrigération,
entreprennent de répondre 4 la demande croissante de produits
de la mer frais provenant des marchés locaux et internationaux.
Cette situation a entrainé une intensification de la pression
de péche cotitre, qui atteint en de nombreux endroits des
niveaux insoutenables, et a mis en évidence la nécessité de
gérer efficacement les ressources coti¢res pour éviter le déclin
continu des prises. Pour bien gérer les péches cotieres, il faut
pouvoir prendre des décisions étayées par des données et des
informations appropriées. Malheureusement, ces données font
défaut dans de nombreux pays du Pacifique, ce qui limite leur
capacité & opérer des choix efficaces en mati¢re de gestion.
Bien que les organismes nationaux chargés des péches coticres
assurent la collecte des données nécessaires, de graves lacunes
subsistent dans la connaissance du cycle biologique et de la
démographie des especes ciblées dans le Pacifique.

La République de Kiribati, située dans le Pacifique central, a
ceci d’unique qu’elle se compose de trois archipels distincts : les
iles Phoenix, les iles de la Ligne et les iles Gilbert (Alsied 2006 ;
Kiareti ez al. 2015). La population de Kiribati est fortement
tributaire des ressources marines et enregistre la plus forte
consommation de poisson par habitant du Pacifique (Charlton
et al. 2016). Selon une enquéte récente sur les revenus et les
dépenses des ménages (2019-2020) (Ministry of Finance and
Economic Development Government of Kiribati 2021), les
trois archipels de Kiribati accueillent une population totale
d’environ 120 000 habitants, dont quelque 90 %, soit environ
108 000 habitants, se concentrent dans les iles Gilbert. Au sein
de larchipel des Gilbert, la répartition de la population est
aussi trés asymétrique, environ 58 % de la population résidant &
Tarawa Sud, la capitale du pays.

Sans surprise, la pression de péche aux abords de Tarawa (qui
compte 63 000 habitants) est bien supéricure (différence de
plusieurs ordres de grandeur) a celle des autres atolls, sachant
que le deuxieme atoll le plus densément peuplé (Abaiang)
n’abrite que 5 500 habitants (National Statistics Office 2016).
Face a une telle concentration de I'effort de péche, il convient
de se poser une question importante : Dans quelle mesure les
especes ciblées sont-elles résilientes 4 la pression de péche aux
abords de Tarawa ? C’est sur un aspect de cette question que se
centre la présente étude, a savoir le degré de connectivité entre les
populations résidentes d’'une méme espéce et celles provenant
d’autres atolls. Les populations fortement connectées forment
des métapopulations et présentent un niveau de résilience
globale bien supérieur a celui des populations isolées faiblement
connectées (Kritzer and Sale 2004).

La présente étude s’inscrit dans un programme plus large
d’analyse des effets de la péche le long d’un gradient
démographique dans les iles Gilbert. Trois atolls — Tarawa,
Abemama et Onotoa — ont été sélectionnés ; ils comptent
respectivement 70 000, 3 200 et 1 400 habitants (National
Statistics Office 2016). Selon des données d’études, quatre
especes cotieres prédominent dans les prises effectuées dans
les trois atolls. Notre objectif était donc de déterminer le degré
d’isolement génétique des différentes populations évoluant
dans ces atolls et d’obtenir des informations sur le niveau de
résilience de la métapopulation, qui pourrait étre propre aux
iles Gilbert.

Les quatre especes étudiées étaient les suivantes : la banane de
mer, Albula glossodonta, qui vit dans les lagons sablonneux ;
Pempereur moris et U'empereur & bandes orange, Lethrinus
nebulosus et L. obsoletus, qui fréquentent les fonds sablonneux
et déeritiques & Iintérieur et en dehors du lagon ; et le
vivaneau pagaie, Lutjanus gibbus, que 'on trouve dans des
zones & dominante récifale. Aux iles Gilbert, la structure
génétique et la connectivité des populations de ces quatre
espéces restent méconnues ou peu étudiées (Colborn et al.
2001 ; Friedlander et al. 2007 ; Wallace 2015). Notre objectif
principal était de déterminer le degré de structuration
génétique et de connectivité inférée des populations dans les
trois atolls, en utilisant des marqueurs d’ADN mitochondrial
(ADNmt) hautement polymorphes, A savoir le cytochrome b
(cytb) et la région de contrdle (Ekerette et al. 2017 ; Lalitha
and Chandavar 2018).
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Méthodologie
Site de [étude

L’étude était axée sur les iles Gilbert et des échantillons
biologiques ont été prélevés dans les trois atolls, distants les uns
des autres de 100 2 400 km (figure 1). Tarawa est 'atoll le plus
densément peuplé et possede le plus vaste lagon, qui s’étend
sur 534 km®, une superficie trois et sept fois supérieure a celle
d’Abemama (152 km?) et d’Onotoa (75 km?) respectivement
(Ministry of Internal and Social Affairs 2012a, 2012b, 2008).

Plan d'échantillonnage

Des fragments de nageoire ont été prélevés de maniere
opportuniste sur des poissons observés dans des sites de
débarquement locaux dans le cadre d’enquétes menées aupres
des pécheurs entre mai et décembre 2019 (Gislard 2020). Des
prélévements ont été réalisés dans les trois atolls pour Albula
g[assodonm et Lethrinus obsoletus, mais uniquement a Tarawa
et Abemama pour L. nebulosus, et 3 Abemama et Onotoa
pour Lutjanus gibbus. Au total, 241 fragments de nageoire
ont été prélevés et conservés dans de I'éthanol 4 95 % : Albula
glossodonta (n = 85), L. nebulosus (n=47), L. obsoletus (n = 52)
et Lutjanus gibbus (n = 57) (tableau 1).

‘Tarawa
y

Erant donné que, sur le plan morphologique, il est quasiment
impossible de distinguer A. glossodonta des especes
sympatriques du méme genre dans |"Indopacifique (Wallace
2015) - A. vulpes, A. oligolepis, A. argentea, A. virgata,
A. escuncula et A. gilberti —, les analyses génétiques réalisées
pour cette espece visaient d’abord 4 confirmer 'identité de
Iespece avant de procéder aux analyses de connectivité.

Extraction d’ADN, amplification d’ADN mitochondrial et
séquen¢age

L’ADN génomique total a été extrait & partir d’un fragment
de nageoire de 1 cm” au moyen d’un kit d’extraction d’ADN.
Selon Pespéce, c’est tantét le cytb tantét la région de contréle
quiaservide marqueur. Ces marqueurs (ADNmt) sont réputés
pour leur sensibilité, permettant de mesurer la différenciation
al’¢chelle des populations (Askari ez 4/ 2013 ; Grunwald ez al.
2002 ; Imtiaz et al. 2017).

C’est ensuite Macrogen qui a procédé aux amplifications en
chaine par polymérase (PCR) et aux séquengages Sanger. Les
conditions des analyses PCR et de séquengage sont résumées
dans le tableau 1.
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Figure 1. Localités ou ont été prélevés les échantillons biologiques aux iles Gilbert (points orange). Les zones grisées

représentent les terres émergées et les zones récifales.
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Tableau 1. Parametres d'amplification de 'ADN mitochondrial de quatre espéces de récif dans l'océan Pacifique. Le numéro
d'accession est le numéro d'acces a la séquence dans la base de données en acces libre du Centre national pour l'information

biotechnologique.

Mar-

Espece Sens Séquences des amorces
queurs
Cytb Forward (sens) 5'-GTCTCCAAGAAGGTTAGGCGA-3'
Albula glossodonta
Reverse (anti-sens) = 5-TGCTAGGGTTGTGTTTAATTA-3’
Régionde  Sens 5'-CGGTCTTGTAAACCGGATGT-3'
Lethrinus nebulosus contrdle
Anti-sens 5'-GTCATGGCCCTGAAATAGGA-3'
) Régionde  Sens 5'-CGGTCTTGTAAACCGGATGT-3'
Lethrinus obsoletus contrdle )
Anti-sens 5'GTCATGGCCCTGAAATAGGA-3'
; ; Cytb Sens 5'-TGGCAAGCCTACGCAAAAC-3'
Lutjanus gibbus ;
Anti-sens 5'-TATTCCGCCGATTCAGGTAA-3'
h12 h13
h2 h6
h7 h11
h8
| |
ho QO ] 1 ha
h1l
h14 B '

Numeéro d’accession

OL542768
0OL542781

OL580786
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OL580795
OL580810

OL580811
OL580827

hs O

QO h10

Figure 2. Réseau haplotypique de type « median-joining » de A. glossodonta. La taille des cercles des haplotypes est

proportionnelle au nombre d'individus partageant I'naplotype. Les couleurs désignent les régions d'origine (bleu : Onotoa ;
orange : Abemama ; vert : Tarawa). La longueur des batonnets noirs représente le nombre de substitutions nucléotidiques.
Les points noirs (vecteurs médians) représentent des haplotypes non échantillonnés.
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Analyse génétique

Les séquences ont été alignées puis corrigées 4 la main 4 I'aide
du logiciel Mega (Kumar ez 4. 2018). Pour confirmer que
les échantillons d’Albula correspondaient effectivement
une seule espece, A. glossondonm, toutes les séquences ont été
comparées 2 la collection de nucléotides du Centre national
pour linformation biotechnologique (National Center
for Biotechnology Information, NCBI), base de données
génétiques internationale hébergée par la Bibliotheque
nationale de médecine des Frats-Unis.

Pour Iétude de la diversité génétique entre les atolls, les
structures génétiques ont ¢té estimées au niveau haplotypique
(diversité haplotypique, h) ainsi qu’au niveau nucléotidique

(diversité nucléotidique, 7) (Nei 1987) 4 l'aide du logiciel
Arlequin v 3.5 (Excoffier ez 4l. 2007). Pour I’étude de I’histoire
évolutive des populations, les goulots d’étranglement potentiels
ont été examinés a l'aide des tests de neutralité de Tajima
(valeur D) et de Fu (valeur Fs). La différenciation génétique
entre les atolls a été évaluée au moyen d’un indice de fixation,
qui permet de mesurer la différenciation de deux populations
en fonction des fréquences haplotypiques (Fsr).

Un réseau haplotypique représentant les relations entre les
haplotypes ’ADNmt des iles Gilbert a été construit sur
Network V10.0 (Fluxus Technology) afin de visualiser la

connectivité entre les localités.
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Figure 3. Carte des haplotypes de quatre espéces de poisson de récif dans les iles Gilbert. Chaque haplotype est représenté par
une couleur différente et n désigne le nombre de spécimens échantillonnés.
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Résultats

Identification génétique d’Albula glossodonta

Les 85 séquences obtenues & partir des échantillons &’ Albula
ont été comparées aux séquences stockées dans la base de
données du NCBI. Parmi les 100 séquences cibles ayant
obtenu les meilleurs scores d’alignement, les 27 premicres
correspondaient a des séquences partielles du géne du cytb de
A. glossodonta, le pourcentage d’identité oscillant entre 99,4 %
et 100 %. Ce pourcentage d’identité était inférieur 4 95 % pour
A. esuncula et 290 % pour les autres espéces du méme genre (4.

gilberti, A. koreana). Ainsi, les 85 échantillons d Albula ont été

attribués a A. glossodonta.

Analyse descriptive des séquences

Les séquences consensus d’une longueur de 608 paires de bases
(bp) obtenues & partir du gene cytb chez 4. glossodonta ont
permis de mettre en évidence 14 sites polymorphes, qui défi-
nissaient 14 haplotypes différents, le nombre moyen de diff¢-
rences nucléotidiques entre paires de séquences étant de 1,282
+ 0,813 (Table 2). Les séquences consensus de 469 bp et 475
bp générées pour la région de contrédle chez Lethrinus nebulosus
et L. obsoletus ont permis de mettre en évidence 48 et 68 sites
polymorphes, qui définissaient 9 et 16 haplotypes différents, le
nombre moyen de différences nucléotidiques entre paires de
séquences étant de 18,167 + 8,223 et de 9,190 + 4,299, respec-
tivement (‘Table 2). La séquence consensus de 962 bp obtenue &
partir du gene cytb chez Lusjanus gibbus a permis de mettre en
¢vidence 39 sites polymorphes, qui définissaient 17 haplotypes
différents, le nombre moyen de différences nucléotidiques entre

paires de séquences étant dw + 4,083 (Table 2).

Démographie historique

' Les tests de neutralité ont donné des résultats statistiquement
significatifs pour 4. glossodonta au niveau archipélagique (test
de Tajima, D =-1,511%,p < 0,05, et test de Fu, Fs = - 7,490%, p <

0,05). Toutefois, ce résultat est influencé par les échantillons de
A. glossodonta collectés & Abemama, seul atoll ot les tests de
neutralité éraient statistiquement significatifs (D = - 1,534%,
p<0,05; Fs =-5,884" p < 0,05).

Le réscau de type « median-joining » se présente en forme
d’¢toile ((Fig. 2), organisé autour d’un haplotype principal au
centre (h1 : n = 42), & partir duquel rayonnent des haplotypes
dérivés séparés du principal par une ou deux mutations.

Le test de Tajima effectué pour les spécimens de Lethrinus ob-
soletus d’Onotoa était aussi significatif (D = - 1,552 ; p < 0,05),
mais ce n’était pas le cas du test de Fu. Les deux tests de neu-
tralité n’étaient pas statistiquement significatifs pour les spéci-
mens de L. obsoletus groupés pour les trois atolls. Cela vaut aussi
pour les spécimens de Lethrinus nebulosus et Lutjanus gibbus
groupés pour les trois atolls. Dans la mesure ot les réseaux ha-
plotypiques construits pour L. nebulosus, L. obsoletus et Lutja-
nus gibbus n’ont révélé aucune tendance génétique, les résultats
ne sont pas présentés ici. Ils peuvent toutefois étre communi-
qués sur demande adressée aux auteurs.

Diversité génétique et connectivité entre les atolls
Quelle que soit I'espéce considérée, le principal haplotype ob-

servé pour la plupart des spécimens se retrouvait dans les trois
atolls : 83,5 % de spécimens de A. glossodonta, 93 % de Lethri-
nus nebulosus, 63 % de L. obsoletus et plus de 55 % de Lutjanus
gibbus. Parmi les 14 haplotypes et les 16 haplotypes recensés res-
pectivement pour 4. glossodonta etL. obsoletus, quatre haplotypes
et deux haplotypes ¢taient partagés par des individus des trois
atolls. De méme, parmi les neuf haplotypes et les 17 haplotypes
recensés respectivement pour L. nebulosus et Lutjanus gibbus, six
et cinq étaient partagés par des individus présents respectivement
3 Tarawa-Abemama et 2 Abemama-Onotoa (Fig. 3).

La diversité haplotypique (h) allait croissant de Iatoll situé le
plus au sud (Onotoa) jusqu’a celui situé le plus au nord (Ta-
rawa), sauf pour Lutjanus gibbus, tandis que la diversité nu-
cléotidique tendait 4 se maintenir constante dans les différents
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atolls. Ainsi, & Tarawa, la diversité haplotypique s’¢tablissait
40,835 + 0,047 pour A. glossodonta, 3 0,808 + 0,113 pour
Lethrinus obsoletus et 3 0,846 + 0,066 pour L. nebulosus. On
trouve ensuite Abemama, ot les valeurs intermédiaires a élevées
oscillaient entre 0,686 + 0,112 et 0,797 + 0,060, tandis que les
valeurs les plus faibles ont été relevées & Onotoa, ou la diversité
haplotypique se situait entre 0,569 + 0,138 et 0,657 + 0,103.

Pour mesurer la différenciation des structures génétiques des
atolls, on a procédé & des comparaisons par paires a partir des
fréquences haplotypiques pour chaque espéce et pour toutes les
zones échantillonnées (Table2). L’indice de différenciation par
paire (Fyr) était relativement faible pour chaque espéce, variant
de 020,028, et les indices calculés ne présentaient aucune diffé-
rence significative entre les atolls.

Discussion

Notre étude de la structure génétique et de la connectivité
genetiq
des populations d’Albula glossodonta, Lethrinus nebulosus,
4
Lethrinus obsoletus et Lutjanus gibbus des trois atolls des
7 &
iles Gilbert n’a pas révélé la présence de sous-populations
génétiquement différenciées. En d’autres termes, ces especes
présentent une connectivité génétique réguli¢re dans les atolls
de Tarawa, Abemama et Onotoa. La diversité haplotypique,
qui refléte la diversité génétique dans les atolls, allait croissant
du sud au nord, les échantillons collectés A Tarawa affichant une
o e — iy e = i

o B P-4

structure génétique des
crence signiﬁcative entre
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les atolls, ce qui traduit I'existence d’un flux de genes régulier
entre les stocks de Tarawa, Abemama et Onotoa.

Les quatre espéces étudiées se reproduisent en milieu pélagique
et leur vie larvaire pélagique peut durer entre 25 et 58 jours
en moyenne (Friedlander ez a/. 2007 ; Soeparno et al. 2012).
Les distances étant relativement courtes entre les atolls (100 a
400 km), les larves d’un atoll dérivent pendant assez longtemps
pour atteindre les atolls voisins, assurant un flux de génes
suffisant pour entretenir la similarité génétique observée entre
les atolls. Des observations similaires ont été rapportées pour
les iles de la Ligne (Kiribati), ot les larves d’une population
de A. glossodonta de I'atoll Palmyra avaient été recrutées de
Kiritimati, situé 2 700 km (Friedlander e# 2/. 2007).

Sur le plan de la gestion des péches, ce résultat semble indiquer
que les stocks de poisson d’un atoll pourraient se régénérer en
recrutant des larves en provenance d’autres atolls. Toutefois,
dans la mesure ot seule une poignée d’individus est nécessaire
au maintien de la similarité génétique, une analyse génétique
telle que celle menée dans le cadre de la présente étude ne suffit
pas a déterminer si la connectivité larvaire est suffisamment
fréquente et importante pour influer sur la démographie.
En conjuguant les études génétiques et d’autres approches,
telles que la modélisation biophysique, on pourra obtenir un
test de connectivité bien plus performant et utile 4 la gestion

es 2011). Par mple, ‘pourrait nous
rves susceptibles de survivre

ns d’autres atolls.

- e i, . A
Par conséquent, d’apres I'état des connaissances actuelles, les

especes ¢tudiées ici devraient faire I'objet d’une gestion au
niveau de I’atoll.

Gradient de diversité génétique entre les atolls

Pour toutes les especes hormis Lutjanus gibbus, 'analyse de
la diversité haplotypique a révélé lexistence d’un gradient
de diversité génétique descendant de Tarawa & Onotoa. Pour
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expliquer ce gradient, on peut retenir ['hypothese que la
proximité d’un atoll avec un grand nombre de récifs adjacents
favoriserait la diversification du recrutement larvaire. Dans un
rayon de 155 km, Tarawa, Abemama et Onotoa sont entourés
respectivement de six, cinq et quatre atolls voisins situés & une
distance moyenne de 75 4 80 km. Selon le modele biophysique
de Treml et al. (2012), la probabilité de connexion décroit
avec 'augmentation de la distance, sachant que, d’apres les
projections, 95 % des larves se fixeront dans un rayon de
155 km de la population d’origine.

Il est aussi admis que la taille et la fragmentation de I’habitat
influent sur la diversité génétique (par exemple, Rauch and Bar-
Yam 2005 ; Manel et al. 2020). La superficie totale du lagon
est deux 4 quatre fois supérieure & Tarawa qu'a Abemama et
Onotoa, traduisant une corrélation positive avec le gradient de
diversité génétique.

Indépendamment des facteurs sous-tendant les profils observés,
la diversité génétique sert d’indicateur d’appauvrissement
des populations dans le secteur des péches (Smith 1994). La
diversité génétique observée des quatre espéces devrait étre
considérée comme un point de référence, qui peut faire 'objet
d’un suivi périodique pour évaluer la stabilité des stocks a plus

long terme (Bruford et al. 2017).

Confirmation de lespéce de banane de mer

Tous les spécimens de banane de mer collectés pour les besoins
de la présente étude ont été attribués & Albula glossodonta. Ce
résultat est conforme aux travaux précédemment menés sur la
diversité génétique de la banane de mer dans la région, ot seule
A. glossodonta avait pu &tre identifiée dans les nombreuses
localités étudiées a Kiribati (Friedlander et al. 2007 ; Wallace
2015).

Hypothése d’une réduction historique de la population

Compte tenu du caractére significatif des tests de non-neutralité
et de la forme en ¢roile du réseau haplotypique diagnostique
de type « median-joining », nous estimons que la population
de A. glossodonta a connu une importante diminution, appelée
« goulot d’étranglement », & un moment de son histoire
évolutive (Bouzat 2010 ; Nei e 2/, 1975). Cette tendance a été
observée 4 une échelle géographique supérieure dans I'océan
Indopacifique (Friedlander et al. 2007 ; Williams et al. 2020).

Bien que les goulots d’étranglement aient été principalement
attribués 4 des facteurs anthropiques et écologiques, tels que
des variations environnementales, I'introduction d’especes
exogenes, la destruction d’habitats et la surexploitation, on
n’en connait pas encore les conséquences ni leurs implications
en matitre de gestion (Atarhouch et al. 2006 ; Bouzat 2010 ;
Parra et al. 2018).

Selon le modele de dépression de consanguinité, une réduction
de la diversité génétique d’une population créée par un goulot
d’étranglement peut avoir un effet délétere sur sa valeur
adaptative et compromettre la viabilit¢ de la population
A long terme, tout en augmentant son risque d’extinction

(Bouzat 2010 ; Charpentier et al. 2005 ; Da Silva et al. 2006).
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Bien que le modele de dépression de consanguinité semble
indiquer que la perte de diversité génétique causée par un goulot
d’étranglement pourrait aboutir directement & l'extinction
de l'espece considérée, cette relation pourrait étre ici par trop
simplifiée. Certains chercheurs avancent que d’autres facteurs,
tels que Iadaptation phénotypique, pourraient jouer un réle
crucial dans la survie d’une population (Bouzat 2010). Par
conséquent, il est peut-étre nécessaire d’adopter une approche
plus complexe pour comprendre pleinement la dynamique
entre la diversité génétique et le risque d’extinction.

Limites de I'étude

Echantillonnage

L’¢chantillonnage s’est fait de maniere opportuniste aupres
des pécheurs, ce qui explique I'absence ou le nombre limité
d’échantillons pour certaines combinaisons d’atolls et
d’especes (par exemple, il n’y a pas de spécimens de Lusjanus
gibbus pour Tarawa, et la taille de I'échantillon est assez petite
pour Onotoa). La non-représentation de certaines espéces dans
I’échantillon ou la présence d’échantillons de petite taille limite
les possibilités d’inférence & partir des analyses du matériel
génétique. L’échantillonnage se poursuivra dans un avenir
proche pour combler ces lacunes et inclure de nouvelles especes

dans le champ de I'étude.

Méthode génétique

On sait que le gene du cytb est mieux conservé que la région
de controle de PADNmt (Ardura er al. 2013) et pourrait se
montrer inefficace dans la différenciation des sous-populations
a de petites échelles géographiques. C’est malgré tout un géne
universel, cité dans de nombreuses sources et dont 'utilisation
présente un faible niveau de technicité. La méthode ne nécessite
aucun séquengage préalable ou étude de validation, ce qui en
fait un choix pratique pour de nombreuses études génétiques
(Cantatore et al. 1994). Des études complémentaires faisant
appel 4 des microsatellites ou au développement d’amorces
correspondant A la région de controle de TADNmt pour
Albula glossodom‘a et Lutjanm gibbus seraient par conséquent
nécessaires pour confirmer la présence ou ['absence de
populations génétiquement différenciées.

Conclusions

Tant que Dexploitation intensive des especes cotieres se
poursuivra et que la croissance démographique se maintiendra
dans le Pacifique, il y aura urgence & mettre en place une gestion
efficace. Pour ce faire, il faut fonder la prise de décision sur des
données scientifiques rigoureuses. La présente étude apporte la
preuve fondamentale que les populations de poissons des atolls
composant les iles Gilbert sont liées et confirme qu’il existe
une seule espéce de banane de mer dans la région. Ces résultats
doivent se concevoir comme un point de départ. Sur cette base,
des travaux ciblés complémentaires peuvent étre menés pour
obtenir les données nécessaires a la mise en ceuvre d’approches
durables de la péche cotiere a Kiribati.
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