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> Abstracts ‘

> Abstracts

Stocking still plays a key role in fisheries management. In addition to the quantitative
aims of stocking, the origin of the fishes to be stocked is important in order to maintain
the genetic specificities of the native populations. In this context, it is particularly
useful to identify different management units based on the genetic composition of the
wild populations. Today, this is possible through the use of modern methodologies
based on DNA-analysis. Due to the standardization of these methods, their costs are
affordable to fishery managers. The present document proposes a synopsis of all genet-
ic studies performed in Switzerland during the last 15 years in the context of fisheries
management. Practical recommendations are given for each of the species included in
these studies.

Der Besatz spielt immer noch eine wichtige Rolle bei der fischereilichen Bewirtschaf-
tung. Zusétzlich zu den rein quantitativen Aspekten, muss beim Besatz auch auf die
Herkunft der eingesetzten Fische geachtet werden. Die genetischen Eigenheiten der lo-
kal vorhandenen Population darf durch die Besatzfische nicht verandert werden. Daher
dirfen nur Fische besetzt werden, die direkt von der lokalen Population abstammen.
Anhand von DNA-Analysen kann die genetische Identitat der Besatzfische bestimmt
werden. Durch die Standardisierung dieser Methoden konnten die Kosten so gesenkt
werden, dass sie heute fur die Bewirtschafter verflgbar sind. Das vorliegende Doku-
ment schldgt eine Synthese von genetischen Studien vor, die in der Schweiz in den
letzten 15 Jahren im Rahmen der genetischen Untersuchungen der Fischbestdnde
durchgefihrt wurden. Es formuliert konkrete Empfehlungen Uber alle diskutierten
Arten.

Le repeuplement joue un rble prépondérant en matiére de gestion piscicole. Hormis les
objectifs quantitatifs, I’origine des poissons immergés constitue un facteur clé afin de
ne pas péjorer les spécificités génétiques de la population receveuse. Dans ce contexte,
il est utile de pouvoir définir des unités de gestion sur la base des spécificités géné-
tiques des populations naturelles. Cela est aujourd’hui possible grace a des méthodes
modernes basées sur I’analyse de I’ADN. La standardisation de ces méthodes a par
ailleurs permis d’abaisser considérablement les co(its de ces analyses, les rendant ainsi
accessibles aux gestionnaires. Le présent document propose une synthése de I’en-
semble des études génétiques réalisées ces quinze derniéres années en Suisse en ma-
tiére de gestion génétique des populations piscicoles. Il formule également des recom-
mandations pratiques pour toutes les espéeces traitées.

Keywords:

population genetic, stocking
policies, fisheries management,
conservation

Stichworter:
Populationsgenetik, Besatz,
fischereiliche Bewirtschaftung,
Arternforderung

Mots-clés:

génétique des populations,
repeuplement, gestion piscicole,
conservation



Génétique et Péche. Synthése des études génétiques et recommandations en matiére de gestion piscicole OFEV 2016

Le pratiche di ripopolamento giocano ancor’oggi un ruolo fondamentale nell’ambito
della gestione piscicola. Oltre agli aspetti di natura quantitativa, esse devono prestare
particolare attenzione all’origine del materiale di ripopolamento, fattore chiave nel
mantenimento della composizione genetica specifica di una popolazione locale. In
questo contesto, € molto importante poter definire delle unita di gestione sulla base
delle specificita genetiche delle popolazioni naturali. Le moderne tecniche di analisi
genetiche permettono questo tipo di approccio e, grazie alla standardizzazione dei
metodi, sono oggigiorno accessibili ai gestori della pesca. Questa pubblicazione propo-
ne una sintesi degli studi in termini di gestione genetica delle popolazione piscicole
effettuati negli ultimi quindici anni in Svizzera. Inoltre, per tutte le specie trattate sono
formulate delle raccomandazioni pratiche.

Parole chiave:

genetica delle popolazioni
ripopolamento, gestione della
pesca, conservazione
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> Avant-propos

Le repeuplement des eaux a 1’aide de jeunes poissons élevés en milieu artificiel (alevi-
nage, empoissonnement) vise a conserver les populations indigenes qui vivent dans un
milieu dégradé. A terme et dans D’esprit de la Stratégie Suisse de Biodiversité, les
habitats du poisson doivent étre assainis de maniere & renoncer progressivement aux
mesures de repeuplement. La renaturation des eaux doit contribuer & atteindre ce but
dans les prochaines décennies. Dans I’intervalle, I’exploitation des peuplements pisci-
coles doit étre optimisée afin de minimiser les risques imputables aux repeuplements.
Ces risques et incertitudes sont liés aussi bien a 1’efficacité des repeuplements que leur
impact sur les populations sauvages.

Durant les derniéres décennies, les pratiques du repeuplement ont fortement évolué.
D’une approche essentiellement quantitative visant a augmenter le nombre de poissons
capturables, le repeuplement s’est orienté vers une approche plus qualitative axée sur
I’intégrité génétique des populations sauvages et le maintien de leur capacité d’adapta-
tion. Ce changement de paradigme s’explique notamment par les progrés scientifiques
réalisés en matiére d’analyse du génome. Grace a de nouvelles technologies, la struc-
ture génétique fine de chaque population peut désormais étre identifiée et I’effet du
repeuplement mesuré. Ces méthodes ont par ailleurs révélé une grande diversité géné-
tique a I’intérieur des espéces ainsi que I’importance de la gestion des stocks piscicoles
dans le maintien de ce niveau de diversité.

Les services cantonaux spécialisés disposent aujourd’hui d’outils performants leur
permettant de mieux planifier les repeuplements. La présente publication donne une
vue générale des connaissances actuelles sur la génétique du poisson et fournit ainsi
des bases décisionnelles en matiére de gestion piscicole. Elle constitue une aide aux
gestionnaires cantonaux dans leur tdche de conservation des populations piscicoles
indigénes.

Hans Romang
Chef de la Division «Espéces, Ecosystéemes, Paysages»
Office fédéral de I’environnement (OFEV)
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> Résumé et recommandations générales

En Suisse, les repeuplements jouent un role important dans la pratique actuelle de
gestion piscicole. Les cantons fixent les régles de cette gestion et définissent des unités
géographiques locales de gestion lorsque cela s’avere nécessaire. 1l est cependant indis-
pensable de disposer d’une bonne base d’informations pour pouvoir définir ces unités
de facon objective et rationnelle. Or, ces données sont plus ou moins disponibles selon
les especes de poissons considérées.

Le présent document propose une synthése des principaux travaux de génétique effec-
tués sur les espéces piscicoles de Suisse entre 1999 et 2015. Les données ont été ex-
ploitées et présentées de maniere pragmatique dans I’optique de fournir une aide a la
définition d’unités de gestion. Les recommandations générales formulées dans ce
document simplifient donc inévitablement des résultats parfois trés complexes. Il est
ainsi possible qu’une étude plus approfondie a partir de ces recommandations aboutisse
a des conclusions légérement différentes. Les principes généraux exposés ici aident a
définir au niveau cantonal et régional des unités biologiquement fondées pour une
gestion des peuplements piscicoles, visant a minimiser les effets potentiellement délé-
téres des repeuplements.

Les différentes études de génétique révélent que la taille des unités de gestion dépend
fortement de la biologie et de I’écologie des espéces piscicoles. Ainsi, les travaux sur le
chabot (Cottus gobio) montrent des différences génétiques significatives entre popula-
tions dans un espace d’a peine quelques kilométres au sein d’un méme cours d’eau. A
I’autre extréme, les populations de nase (Chondrostoma nasus) présentent une vaste
aire de distribution caractérisée par d’importants échanges de genes pouvant s’effectuer
sur plusieurs centaines de kilométres. Ainsi, les nases de la Singine, dans le canton de
Fribourg, et ceux de la Wiese, dans le canton de Bale-Ville, ne présentent pas de
différence génétique significative, alors que cette méme Singine abrite plusieurs popu-
lations de chabot génétiquement distinctes.

Les résultats compilés dans le présent document montrent que la gestion piscicole doit
étre abordée le plus localement possible, de fagcon a préserver le patrimoine, la
diversité génétique et les adaptations locales des populations.
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Les recommandations générales suivantes peuvent étre formulées:

a) Dans les populations qui ne font I’objet d’aucune mesure de repeuplement, les
processus tels que le choix du partenaire sexuel pendant la reproduction, ainsi que la
sélection dans le milieu, se déroulent de maniére tout & fait naturelle. Toute mesure
de repeuplement risque de perturber ces processus naturels et d’entrainer une perte
de fitness (par I’introduction de maladies ou par perte d’adaptations locales par
exemple). 1l convient donc de renoncer totalement aux repeuplements dans les
milieux aquatiques ou la reproduction naturelle de la population fonctionne.

b) Lorsque les repeuplements s’averent nécessaires, les géniteurs ou les poissons a
introduire doivent provenir d’un endroit géographiquement proche du lieu d’immer-
sion et situé dans le méme lac ou cours d’eau. Il faut alors veiller & utiliser suffi-
samment de géniteurs et & éviter les effets de domestication (souche captive de géni-
teurs et élevage des juvéniles en pisciculture).

c) Si, pour des raisons fondées, une gestion locale s’avere impossible, p. ex. dans le cas
d’un programme de réintroduction, il est nécessaire de recourir a des populations
sources géographiquement proches vivant dans le méme type de cours d’eau.

Le tableau 1 donne un apercu des distances géographiques & partir desquelles des dif-
férences génétiques significatives peuvent étre observées pour les différentes espéces
étudiées. Ces indications peuvent aider a définir le périmetre dans lequel rechercher les
populations sources utilisées pour les repeuplements et les réintroductions.

Tab.1 > Recommandations générales pour la définition des unités de gestion

Espéces Unités de gestion Nombre d'études Distance géographique
a partir de laquelle

plus de 80 % des Fst

sont significatives

Truites Echelle locale 15 20 km
Ombre Echelle locale 5 20 km
Nases Echelle du bassin versant 1 <100 km
Chevaine et cavedano | Echelle du sous-bassin versant 1 50 km
Chabot Echelle locale 5 10 km
Corégones Spécifique a chaque lac et a chaque espéce* - -
Brochet Spécifique a chaque eau 2 -
Omble chevalier Spécifique a chaque lac et a chaque espece* 2 -
Gardon Spécifique a chaque eau 2 -
Perche Spécifique a chaque lac et a chaque espéce* 5 -
Epinoche Aucune 10 -

* Dans le cas des corégones, de I'omble chevalier et de la perche, plusieurs espéces peuvent vivre en sympatrie et doivent étre gérées séparément.
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> Introduction

Dans la série des «Informations concernant la péche», I’OFEV (& I’époque OFEFP) a
publié en 2002 un document intitulé «Principes génétiques de conservation et de ges-
tion piscicoles» [1]. Cette publication vise a sensibiliser les acteurs impliqués dans la
gestion des populations piscicoles sur I’importance de la génétique, en particulier dans
le cadre des programmes de repeuplement («supportive breeding»). Ce document
contient notamment des recommandations pratiques sur la maniére de prélever un
échantillon de géniteurs et de le gérer durablement en captivité, afin de limiter I’impact
du rempoissonnement sur la diversité génétique de la population sauvage.

La publication de 2002 propose également une synthese des études génétiques réalisées
a I’époque sur la truite (Salmo sp.), ’'ombre (Thymallus thymallus), les corégones
(Coregonus sp.), I’omble chevalier (Salvelinus sp.) et le chabot (Cottus gobio). Les
techniques d’analyse d’alors, basées sur des marqueurs protéiques (enzymes), étaient
principalement utilisées en systématique. Elles n’avaient pas la résolution suffisante
pour déterminer la structure génétique fine d’une population, ni pour définir des unités
de gestion. Compte tenu des avancées analytiques considérables réalisées depuis lors, il
parait utile d’actualiser la publication de 2002, de présenter une synthése des études
génétiques effectuées jusqu’a aujourd’hui et de transcrire leurs principaux enseigne-
ments en termes de gestion durable des peuplements piscicoles.

La structure proposée dans le présent document est organisée par espece. Chaque
chapitre débute par une courte présentation du statut taxonomique de I’espéce ou du
groupe d’espéces concerné avant de donner un apercu des études génétiques réalisees a
I’échelle nationale ou européenne. Ces résultats permettent ensuite d’identifier les
groupes principaux et de définir des unités de gestion et de conservation, ainsi que
leurs relations phylogénétiques. Le chapitre se poursuit par une présentation de la
structure génétique des populations a I’échelle locale et régionale. Les unités de gestion
et de conservation sont alors détaillées et les mécanismes d’adaptation locale et/ou les
phénoménes de spéciation sont identifiés dans la mesure du possible. Le chapitre se
conclut par une synthése des résultats et la formulation de recommandations en matiere
de gestion piscicole.

Les principaux termes techniques utilisés dans ce document sont explicités dans le
glossaire et dotés d’un hyperlien dans la version numérique. Les méthodes génétiques
employées sont briévement décrites en annexe.
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Diversité génétique

Stratégie Biodiversité Suisse: Objectif n° 4

«D’ici a 2020, | ‘appauvrissement génétique est freiné et si possible stoppé. La préservation
et | utilisation durable des ressources génétiques, animaux de rente et plantes cultivées
compris, sont assurées.»

La diversité geénétique des organismes vivants constitue un des fondements de la
biodiversité globale de notre planéte, au méme titre que la variété des especes et des
écosystémes. Elle figure d’ailleurs parmi les dix objectifs de la «Stratégie Biodiversité
Suisse (SBS)» approuvés par le Conseil fédéral en 2012. |l est en effet démontré que la
diversité génétique joue un réle fondamental pour la conservation des espéces, ainsi
gue pour la stabilité et le fonctionnement des écosystémes.

La diversité des genes (diversité génétique dans le présent document) observée au sein
d’une espéce et de ses populations est le fruit de mutations sur le génome, de recombi-
naisons, du flux et de la dérive génétique, ainsi que d’adaptations locales aux condi-
tions environnementales (en réponse a la sélection naturelle). Les individus dont les
genes procurent un avantage sélectif sur les autres individus de la population, dans des
conditions environnementales définies, présentent un meilleur taux de reproduction.
Avec le temps, la fréquence de ces génes va donc augmenter au sein de la population.
La possibilité de s’adapter en permanence aux conditions de I’environnement dépend
donc de I’éventail de génes présent dans la population. C’est pourquoi la diversité
génétique est un facteur déterminant pour la pérennité des espéces et leur évolution [2].
En I’absence de toute diversité génétique, aucune adaptation a un changement envi-
ronnemental n’est possible. Sa préservation représente donc un enjeu majeur en biolo-
gie de la conservation. Autrement dit, plus la diversité génétique est grande au sein
d’une population, plus sa capacité de résilience est élevée et donc ses chances de survie
importantes.

La diversité génétique peut étre intra-populationnelle (entre individus de la méme
population) ou inter-populationnelle (entre individus de différentes populations). Cette
derniere représente une mesure de différenciation génétique entre populations cou-
ramment utilisée (la valeur Fst). Plus les différences génétiques observées entre popu-
lations sont importantes, plus la part de la diversité inter-populationnelle est grande par
rapport a la diversité génétique totale d’une espéce.
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La conservation génétique

Les caractéristiques génétiques d’une population se modifient sans cesse sous I’effet
combiné de la sélection naturelle et de la dérive génétique. L’influence de ces facteurs
est étroitement liée a la taille de la population. Les petites populations isolées sont
particulierement vulnérables aux effets de la dérive génétique. C’est pourquoi elles
sont généralement plus exposées aux effets négatifs de la consanguinité. Cette derniére
peut contribuer a la disparition de la population lorsque la diversité génétique est faible
et que s’accumulent les alleles déléteres.

Pourquoi un repeuplement avec des poissons étrangers a la région peut-il
étre préjudiciable?

Certains gestionnaires font valoir I’argument selon lequel un repeuplement pratiqué
avec des poissons originaires de populations géographiquement éloignées accroit la
diversité génétique de la population locale et, par conséquent, augmente ses chances de
survie. Dans ce contexte, il est important de préciser qu’un flux génétique artificiel
entre populations éloignées ne peut s’avérer bénéfique que lorsque la population locale
est exposée a un probléme de consanguinité. Si ce n’est pas le cas, cette démarche
risque de s’avérer extrémement préjudiciable. En effet, le mélange entre populations
éloignées peut provoquer une perte des adaptations locales et, ainsi, rendre la popula-
tion plus vulnérable (perte de fitness). Contrairement a ce que I’on observe chez cer-
tains grands mammiféres menacés, la consanguinité est assez rare chez le poisson
vivant en conditions naturelles (le risque de consanguinité se manifeste en élevage).

L’objectif majeur d’une gestion piscicole durable consiste a préserver les caracté-
ristiques génétiques de chaque population d’une espece.

Plasticité et adaptations locales

Les individus d’une méme espéce mais provenant de différents cours d’eau présentent
souvent des aspects externes (p.ex. morphologie) ou internes (p.ex. physiologie)
caractéristiques. La diversité de la robe des truites du bassin versant atlantique obser-
vable en Suisse en constitue un bon exemple (fig.1). Ces différences peuvent
s’expliquer soit par la plasticité phénotypique, soit par des différences génétiques.
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Fig.1 > Echantillons de robes de truite (Sa/mo trutta) observables sur le bassin atlantique helvétique

Les points, les couleurs et les dessins sont extrémement variés.

Image tirée de [3]

La plasticité phénotypique exprime la faculté d’un organisme & modifier son phénotype
en réponse aux variations de I’environnement sans modification du génome [4]. Les
variations morphologiques générées par plasticité phénotypique peuvent améliorer la
fitness d’un individu. La plasticité phénotypique n’est toutefois pas transmissible d’une
génération a I’autre; en revanche, le degré de cette faculté présente une composante
génétique qui peut étre héritée [5].

A contrario, un géne donnant un avantage morphologique ou comportemental a un
individu a le potentiel d’étre transmis d’une génération a I’autre. Au fil du temps et
sous I’effet de la sélection naturelle, les génotypes, et donc les phénotypes conférant un
avantage sélectif, deviennent de plus en plus nombreux au sein de la population. A
terme, ce processus évolutif est a I’origine des adaptations locales inscrites dans le
génome.

Les gestionnaires ont donc également la tache de préserver les adaptations locales
de chaque population en interférant le moins possible avec les processus évolutifs
en cours.
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Définition des unités de gestion

Par le passé, la gestion piscicole a longtemps été effectuée par espéce, sans tenir
compte de I’origine géographique des populations. Ainsi, de nombreux poissons de
provenance lointaine ont été introduits dans les eaux suisses. Aujourd’hui, la Iégislation
fédérale sur la péche exige une autorisation de la Confédération pour I’introduction de
poissons étrangers a la région (LFSP, art. 6). Sont notamment considérées comme
étrangeres a la région les populations génétiquement éloignées des populations du lieu
d’introduction (OLFP, art. 6, al. 2). Cette autorisation vise entre autres a empécher le
transfert incontrdlé de poissons d’un bassin versant a un autre. Aucune autorisation de
la Confédération n’est en revanche nécessaire pour I’immersion de poissons indigénes
provenant du méme bassin versant que celui du lieu d’introduction (OLFP, art. 8, al. 2).
Les unités de gestion basées sur la différenciation génétique ou les adaptations locales
doivent donc étre définies par les cantons afin de préserver les races locales (OLFP,
art. 8, al. 3).

De maniere générale, ces principes corroborent les recommandations scientifiques en
matiere de conservation. La littérature suggére en effet d’utiliser les différences géné-
tiques et les adaptations locales d’une espece pour définir les unités adéquates de
gestion et de conservation [6, 7]. Deux approches emboitées sont utilisées aujourd’hui:

> Evolutionary Significant Unit (ESU);
> Management Unit (MU).

Une ESU représente une unité de gestion qui contient une composante évolutive de
I’espece. Une différence génétique unique observée sur un marqueur sélectivement
neutre (comme un microsatellite) ne suffit donc pas a définir une ESU, qui vise a
conserver de maniére pérenne le potentiel évolutif de I’espéce [6]. En général, une ESU
renferme plusieurs MU.

Une MU ne tient pas compte des facteurs écologiques et évolutifs dans sa définition.
Elle est en principe définie a partir de différences génétiques entre populations obser-
vées sur des marqueurs génétiques neutres [7].

En pratique, ces recommandations conduisent & une gestion piscicole sur mesure,
congue par espece, par bassin versant, par cours d’eau, voire méme par section de
cours d’eau, en veillant a éviter tout transfert artificiel entre unités de gestion par
des repeuplements.
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> Les truites (Sa/mo sp.)

Statut taxonomique

En Suisse, la truite est présente sous la forme de cing lignées évolutives génétiquement
distinctes qui doivent, en termes de gestion, étre considérées comme des espéeces a part
entiere (fig. 2) [8]: la truite atlantique (Salmo trutta), la truite marbrée (Salmo marmo-
ratus), la truite zébrée (Salmo rhodanensis), la truite adriatique (Salmo cenerinus) et la
truite danubienne (Salmo labrax).

Fig.2 > Distribution historique des différentes espéces de truite de Suisse
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d’apreés [3], modifié

Etudes a I’échelle nationale

La synthése ci-aprés a été réalisée a partir des travaux sur la truite menés par
I’EAWAG et I’Université de Berne [9-11]. Trente populations provenant de neuf cours
d’eau suisses ont été analysées, ce qui représente plus de 850 individus issus des
bassins versants du Rhin, du Rhoéne (sous-bassin du Doubs) et du P6 (Tessin, Adige)

(fig. 3).
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Fig. 3 > Localisation des 30 populations étudiées [11]
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Ftudes basées sur la méthode des microsatellites

Au total, 18 loci microsatellites ont été analysés [9], dont dix neutres et huit associés a
des génes (et donc influencés par la sélection naturelle).

Les analyses ont révélé que, globalement, les populations de truites helvétiques peu-
vent encore étre distinguées génétiqguement et ce malgré les nombreux mélanges de
populations intervenus au fil du temps par I’action de I’homme (repeuplements).
Chague bassin versant montre encore une part plus ou moins importante de souches de
truite présentes originellement. Cependant, avec une valeur Fst moyenne de 0,062, la
différence génétique entre les populations est modérée. Les différences génétiques
entre populations de bassins versants distincts sont plus élevées qu’entre populations a
I’intérieur du méme bassin versant.

En conclusion, les repeuplements réalisés a large échelle ont affecté I’intégrité géné-
tique des peuplements originels, sans toutefois y éradiquer totalement les espéces de
truites natives. Par ailleurs, cing loci microsatellites associés a des génes et suspectés
de ne pas étre neutres montrent des différences parmi les bassins versants. De plus,
d’autres microsatellites suggerent la présence d’une adaptation locale de tolérance a
des températures élevées.
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Dans la méme étude et a I’aide des mémes échantillons, 229 loci AFLP polymorphes et
369 individus ont également été analysés [9]. Les résultats confirment la distinction des
trois bassins versants analysés et I’introgression systématique de la truite atlantique
observée a I’aide des microsatellites (fig. 4). En plus, I’étude des AFLP confirme la
présence d’une adaptation locale liée a I’altitude parmi les différents bassins versants.

Fig. 4 > Analyse STRUCTURE (a partir des données AFLP) des différentes populations de truite échantillonnées par grands bassins versants

la couleur bleue correspond a la truite atlantique (S. trutta) du bassin versant du Rhin, la couleur rouge a la truite adriatique
(S. cenerinus) du bassin versant du P et la couleur verte a la truite zébrée (S. rhodanensis) du bassin versant du Doubs (Allaine).

BU MI ZA CA Pl MA  BI BO LU RO AN FR LB SB BL SE
<— Allaine —> <——Poschiavino > <€ Ticino > < Reuss—> < Thur > <—Alpine Rhine>
[ __Rhone | Po [ Rhine |

33 | Etudes a I’échelle locale ou régionale
3.3.1 | Les truites de I’Allaine

Les analyses génétiques effectuées [12] montrent la coexistence de deux espéces de
truite dans I’Allaine:

> La truite zébrée (S. rhodanensis), qui est la souche méditerranéenne native dans le
bassin du Doubs.
> Latruite atlantique (S. trutta), qui y a été introduite.

Les deux espéces de truite cohabitent dans la méme riviere. Depuis sa source jusqu’a
Porrentruy, I’Allaine est dominée par la truite atlantique. Sur le secteur aval, entre
Porrentruy et la frontiére frangaise, la truite zébrée méditerranéenne (S. rhodanensis)
est majoritaire (fig. 5). Les données génétiques sont corroborées par I’observation des
phénotypes, les adultes atlantiques étant beaucoup plus nombreux en amont qu’en aval.
Bien que la reproduction des deux espéces se déroule simultanément et partiellement
sur les mémes frayéres, leur taux d’hybridation reste faible. Cela suggére I’existence de
mécanismes d’isolement permettant d’éviter une hybridation générale. La nature de ces
mécanismes n’a pas encore pu étre déterminée. Il faut toutefois noter que I’Allaine n’a
pas fait I’objet de mesures de repeuplement en truite de 2001 a 2012.
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En matiére de gestion, il est donc recommandé:

> D’éviter tout transfert d’individus au sein du bassin de I’Allaine (de méme qu’entre
la riviére principale et les affluents).

> De cesser toute introduction de truites atlantiques ou de toute autre souche non
autochtone de I’ Allaine dans cette riviére.

Fig. 5 > Carte des sites de prélévements

L analyse STRUCTURE a | ‘aide des AFLP est représentée dans les carrés. Chaque barre
verticale représente un individu appartenant soit a S. rhodanensis (en rouge), soit a S. trutta (en
vert). Les barres comportant deux couleurs représentent des hybrides ayant des contributions
génétiques des deux especes (d ‘apres [12], modifié).
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Les truites du Tessin

Historiquement, le bassin du P6 était colonisé par la truite marbrée (S. marmoratus) et
la truite adriatique (S. cenerinus) [8]. Suite a des repeuplements répétés a I’aide de la
truite atlantique (S. trutta), les populations natives ont été fortement introgressées. Des
analyses génétiques ont été effectuées a I’aide de six loci microsatellites afin d’évaluer
dans quelle mesure les populations natives de salmonidés subsistent aujourd’hui dans
le Tessin [13].

Les résultats montrent que, dans le Tessin et ses affluents (TI sur la fig. 6), la truite
native S. marmoratus (en jaune dans la fig. 7) a presque disparu et a été remplacée par
la truite atlantique (en vert et en rouge dans la fig. 7). Seuls quelques individus avec
une proportion élevée de génes typiques de la lignée marmoratus ont pu étre observés
dans la Melezza.

Par ailleurs, la structure génétique des populations du Tessin et de ses affluents différe
sensiblement de celle des truites de pisciculture (HAT dans la fig. 7), pourtant utilisées
pour le repeuplement de cette riviére. Les truites domestiques issues de pisciculture ne
semblent ainsi contribuer que faiblement au recrutement des populations sauvages, ces
derniéres étant essentiellement issues de la reproduction naturelle d’une truite atlan-
tique non indigéne. En outre, la diversité génétique des poissons sauvages apparait
significativement plus élevée que celle des poissons issus de pisciculture.

En conclusion, les truites marmoratus et cenerinus natives du bassin du P6 ont presque
complétement disparu des riviéres du canton du Tessin. Seuls quelques individus
appartenant génétiquement a la truite marbrée ont été capturés dans la Melezza (n° 2,
fig. 7). Les truites lacustres capturées dans le Toce/Anza (n° 3, fig. 7) sont bien d’ori-
gine marbrée mais présentent de fortes introgressions avec la truite atlantique.

Dans la mesure du possible, ces souches ancestrales devraient étre préservées et pro-
mues.
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Fig. 6 > Sites de prélevements (points noirs) avec les secteurs de rempoissonnement du Tessin par les
piscicultures respectives (lettres majuscules) [13]
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Fig. 7 > Analyse STRUCTURE selon la méthode des ALFP

MT = truite marmoratus (1 = élevage tessinois de marmoratus, 2-3 = affluents du lac Majeur,
4 = souche de référence slovéne), HAT = souche de pisciculture tessinoise (5-8), Tl = truites
du Tessin et de ses affluents (9-15), Atl = truite atlantique (16, Suede), Med = truite méditerra-
néenne (17, Doubs).

MT HAT TI Atl Med

A | A IJTL\

123 4 B 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17




333

> Les truites (Salmo sp.)

21

Les truites des affluents du lac de Thoune
Au total, 606 truites atlantiques (S. trutta) provenant de dix populations du bassin

versant du lac de Thoune (fig. 8) ont été analysées a I’aide de onze loci microsatellites
[14, 15].

Fig. 8 > Sites de prélevements dans le bassin du lac de Thoune
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L étude visait tout d’abord a évaluer les différences génétiques entre les truites présen-
tant un phénotype lacustre et celles présentant un phénotype de riviere, en se basant sur
des marqueurs sélectivement neutres. Les résultats ne révélent aucune différence signi-
ficative entre les deux écotypes. Les différences génétiques entre truites de riviére
issues de différents affluents du lac de Thoune sont plus grandes que les différences
génétiques entre truites lacustres et truites de riviere d’un méme cours d’eau (Kander).

L étude confirme donc I’hypothése selon laquelle la truite de lac n’est pas une espéce a
part entiere mais plutdt I’une des formes de la truite atlantique.

Les auteurs ont ensuite analysé I’affinité génétique entre les différentes populations.
Les résultats montrent qu’a une exception pres, toutes les populations sont génétique-
ment différenciées les unes des autres. Les écarts sont plutdt faibles et comparables a
ceux obtenus dans d’autres études génétiques de truites a I’échelle régionale en Suisse.
L >étude démontre également que la souche utilisée en pisciculture est génétiquement
différente de la population d’origine de la Kander. Elle révéle un impact contrasté du
repeuplement: alors que ce dernier n’a laissé quasiment aucune trace dans certaines
populations (Kander et Lombach), de fortes introgressions ont été constatées dans
d’autres cours d’eau (Hunibach et Simme). Finalement, I’étude montre que la majorité



334

Génétique et Péche. Synthése des études génétiques et recommandations en matiére de gestion piscicole OFEV 2016 ‘

22

des truites lacustres capturées dans le lac sont originaires de la Kander et de la Simme
et qu’une part relativement importante provient du bassin du lac de Brienz.

En conclusion, les auteurs proposent que les unités de gestion du bassin versant du lac
de Thoune, qui étaient déja ramenées a I’échelle du sous-bassin versant, soient systé-
matiquement affinées au niveau de chaque cours d’eau (une MU par cours d’eau). Tout
repeuplement mélangeant les souches doit étre évité. Les auteurs proposent d’améliorer
les stocks de géniteurs utilisés en pisciculture, afin d’éviter une perte de diversité
génétique provoquée par le repeuplement.

Les truites de I’Aar et de ses affluents

Au total, 603 truites atlantiques (S. trutta) provenant de 21 populations du bassin
versant de I’Aar entre le lac de Thoune et Berne ont été analysées a I’aide de onze loci
microsatellites [16]. L’objectif était de savoir si les truites des différents cours d’eau
variaient d’un point de vue génétique et/ou phénotypique.

Les résultats révelent que, malgré la proximité géographique entre populations (2 a
44 km), 88 % des différences génétiques entre populations comparées deux par deux
(Fst) sont significatives. Les valeurs Fst sont cependant assez faibles, mais compa-
rables a celles obtenues dans d’autres études sur la truite en Suisse. Les données géné-
tiques ne montrent aucun signe de déficit en diversité génétique.

En paralléle, I’analyse des phénotypes démontre que 50% des populations sont mor-
phologiquement distinctes les unes des autres et que les différences phénotypiques sont
corrélées avec la pente des cours d’eau, ce qui pourrait s’expliquer par une adaptation
aux conditions locales.

Dans leur publication, les auteurs n’émettent aucune recommandation particuliére en
matiere de gestion. Le canton de Berne applique déja une approche par sous-bassins
versants, voire méme par cours d’eau, qui semble porter ses fruits. L’étude confirme
les résultats obtenus dans le bassin versant du lac de Thoune [14, 15], qui suggérent
que chaque cours d’eau contribue significativement a la diversité génétique globale et
doit donc former une unité de gestion a part entiere (MU). L’étude met également en
évidence la forte influence de la pente sur la morphologie des truites. Cette observation
suggére que les cours d’eau de types différents — se distinguant par exemple par la
pente — pourraient abriter des populations de truites spécifiquement adaptées a leurs
caractéristiques locales.
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Les truites du bassin du lac des Quatre-Cantons

Dix populations de truite atlantique (S. trutta) du bassin versant du lac des Quatre-
Cantons (fig. 9) ont été analysées a I’aide de 14 loci microsatellites [17]. En complé-
ment, I’auteur a analysé la coloration, la morphologie et le régime alimentaire de
chaque individu. L’objectif de I’étude était de savoir si les truites des différents cours
d’eau se distinguaient les unes des autres génétiquement et morphologiquement.

Les résultats révelent que la plupart des populations sont significativement différentes
au plan génétique (tableau 2). Les écarts sont plutdt faibles, mais correspondent a ce
gu’indiquent les études similaires réalisées dans d’autres bassins versants en Suisse.
L’analyse parallele des phénotypes réveéle de son cOté que le type d’alimentation
hydrique des cours d’eau a une influence sur la morphologie des truites. Ainsi, les
truites vivant dans des riviéres principalement alimentées par les eaux souterraines pré-
sentent un corps plus trapu et une téte plus courte que celles des milieux a régime
pluvio-nival, alimentés par les eaux de surface. Des différences ont également été
observées au niveau de la coloration des poissons.

Fig. 9 > Sites de prélevements dans le bassin du lac des Quatre-Gantons [17]
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Tab.2 > Valeurs Fgr entre les populations du bassin versant du lac des Quatre-Cantons

N2 CS SR GM EA WB GB SB KB SG
N2 -| <0,001 0,009 | <0,001 0,036 0,063 0,014 0,009 0,063 | <0,001
CS  |0,0247** - 0,018 | <0,001 0,027 0,189 0,009 0,108 | <0,001 0,045
SR 0,0157* 0* -| <0,001 0,027 0,036 0,015 0,018 0,018 | <0,001
GM [0,0120** | 0,0219*** | 0,0167*** -1 <0,001 0,009 0,016 | <0,001 0,027 | <0,001
EA 0,0205* | 0,0121*| 0,0108* | 0,0231*** - 0,135 0,007 0,018 0,009 0,009
WB 0,0168 | 0,0217 | 0,0154*| 0,0136™ | 0,0072 - <0,001 0,108 0,108 | <0,001
GB 0,0350* | 0,0155**| 0,0331*| 0,0219*| 0,0158** | 0,0197** - 0,009 | <0,001| <0,001
SB 0,0320*| 0,0173| 0,0129*|0,0170**| 0,0149*| 0,0118 | 0,0229** - 0,603 0,009
KB 0,0122 | 0,0250*** | 0,0126* | 0,0292* | 0,0090** | 0,0146 | 0,0423*** | 0,0192 -1 <0,001
SG [0,0262**| 0,0113*| 0,0064*** | 0,0198*** | 0,0141** | 0,0168*** | 0,0226™* | 0,0232** | 0,0202***

*: p<0,05, **: p<0,01, ***: p<0,001
indiquées en dessous de la diagonale et valeurs de p au-dessus de la diagonale [17]

Dans le bassin du lac des Quatre-Cantons, chaque cours d’eau contribue a la diversité
génétique globale de la truite et constitue une unité de gestion a part entiere (MU).
L’étude révéle également que la morphologie des truites varie en fonction du type
d’alimentation hydrique du cours d’eau dans lequel elles vivent. Cette observation
suggere que les truites se sont adaptées difféeremment aux conditions locales en fonc-
tion du type d’alimentation hydrique. Méme si, pour I’heure, on ne peut dire si I’adap-
tation en question est d’origine génétique ou s’explique par une plasticité phénoty-
pique, ces différences entre cours d’eau doivent étre prises en compte dans la gestion.

Les truites de la Birse

Un total de 585 truites atlantiques (S. trutta) issues de 19 populations (dont deux de
piscicultures) de la Birse et de ses affluents en amont de Reinach (fig. 10) ont été
analysées a I’aide de huit loci microsatellites [18]. L’objectif de I’étude était de savoir
si les truites des différents troncons de cours d’eau et affluents se distinguaient généti-
guement.

Les analyses révélent que, d’un point de vue génétique, la plupart des populations
(74 %) ne se distinguent pas les unes des autres. Les valeurs Fst (non publiées, mais
mises a disposition pour ce document) sont cependant similaires a celles observées
ailleurs en Suisse (Fst de 0 a 0,07). Le manque de robustesse statistique de I’analyse
basée sur seulement huit loci pourrait expliquer les résultats.

En plus de la structure géographique, les auteurs ont tenté de vérifier si des facteurs
génétiques (consanguinité) pouvaient étre a I’origine de déformations observées sur les
truites de la Birse. Cette hypothése n’a pas pu étre confirmée.

En conclusion, aucune structuration géographique significative n’a pu étre observée
dans le haut bassin versant de la Birse. D’aprés les auteurs, cette situation serait une
des conséquences d’un repeuplement massif sans respect de la spécificité des différents
cours d’eau du bassin versant. Ainsi, la Birse semble aujourd’hui représenter une seule
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unité de gestion (MU) fortement artificialisée par le repeuplement. Cette conclusion
doit cependant étre relativisée compte tenu du peu de loci analysés et des valeurs
similaires des Fst par rapport aux autres études génétiques sur la truite en Suisse.

Fig. 10 > Sites de prélevements dans le bassin de la Birse
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Les truites des lacs de Sils et de Poschiavo

En 2012, une campagne de prélévements a été menée dans les lacs de Sils et de Pos-
chiavo dans le cadre du «Projet Lac». Au total, 62 truites rassemblant les différents
phénotypes observés (fig. 11) ont été analysées a I’aide de plus de 20000 loci SNP
[19]. L’objectif de I’étude était de savoir si plusieurs especes de truite pouvaient
coexister au sein d’un méme lac.
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Fig. 11 > Phénotypes observés dans le lac de Poschiavo en 2012 [19]

| Salmo labrax? I

# Salmo trutta g

\

Ty

Dans le lac de Poschiavo, I’étude a révélé une forte hybridation entre les différentes
espéces de truite des trois bassins versants (P06, Danube et Rhin). Les individus n’ont
pas pu étre assimilés a I’une des quatre espéces de truites vivant potentiellement dans
le lac (S.trutta, S.cenerinus, S. marmorata, S. labrax). En revanche, un lien entre
phénotype et génotype a pu étre identifié. Il convient en conséquence de mettre en
place une politique de gestion piscicole favorisant le développement de génotypes
typiques de la station.
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Dans le lac de Sils, deux populations de truite génétiquement différenciées ont pu étre
identifiées. L’une appartient a la lignée des truites atlantiques (S. trutta) et I’autre a
celle du Danube (S. labrax). Le lac de Sils semble donc abriter deux truites génétique-
ment distinctes qui ne s’hybrident apparemment pas. Aucun lien n’a cependant pu étre
mis en évidence entre le phénotype et le génotype. En I’absence de documents histo-
riques ou d’informations qui auraient permis de définir quelle truite est autochtone, il
est recommandé par précaution de gérer séparément les deux espéces.

Les truites des Grisons et du Tessin

Dans le cadre du «Progetto Fiumi», 722 truites issues de 23 populations des bassins du
Rhin alpin, de I’Inn, du Poschiavino et du Tessin (fig. 12) ont été analysées a I’aide de
treize loci microsatellites et, pour une partie d’entre elles, a I’aide d’ADN mitochon-
drial [20]. L objectif était d’étudier la diversité génétique et phénotypique et de carac-
tériser les rapports entre ces deux types de diversité.

Fig. 12 > Sites de prélevements dans les bassins versants du Rhin alpin, de I'lnn, du Poschiavino et
du Tessin [20]
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Les résultats montrent la présence concomitante de genes de la truite atlantique et de la
truite danubienne en Engadine (fig. 13). Les deux espéces (S. trutta et S. labrax) se
sont cependant trés fortement hybridées. La situation est donc quelque peu différente
de celle dépeinte par les analyses du génome des truites du lac de Sils (cf. chapitre
3.3.7). Comme dans I’étude du «Projet Lac», aucune corrélation n’a pu étre observée
ici entre les loci investigués et les composantes morphologiques des truites.

Ce travail fournit peu d’indications sur les différences génétiques entre les populations
a I’intérieur des bassins versants. Les données de Fst ne sont disponibles que pour les
populations d’Engadine. Ces valeurs révelent que 19 des 45 différences génétiques
mesurées sont significatives. Les valeurs Fst sont comprises entre 0 et 0,05, soit une
fourchette comparable & celle d’autres études effectuées en Suisse sur la truite. La part
de différences significatives est cependant relativement faible.

Fig. 13 > Distribution des haplotypes d’ADN mitochondrial dans les trois bassins versants étudiés

Les haplotypes d ’ADN mitochondrial de la truite atlantique (S. trutta) sont représentés en bleu, ceux de la truite danubienne

(S. labrax) en vert, ceux de la truite marbrée (S. marmoratus) en rouge et ceux de la truite adriatique (S. cenerinus) en orange. Il

apparait nettement que les bassins danubien et adriatique abritent de trés nombreux haplotypes allochtones [20].
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Les truites lacustres du bassin du lac de Constance

Cette étude a porté sur 351 truites atlantiques capturées dans le cadre du prélévement
de géniteurs dans sept affluents du lac de Constance: Rotach, Argen, Leiblach, Bre-
genzerach, Rhin alpin, Goldach et Steinach [21]. En complément, 32 truites lacustres
issues du stock de géniteurs de Romanshorn, 31 truites issues du stock de géniteurs de
la Simmi, 39 truites de riviere issues du stock de géniteurs du Liechtensteiner Binnen-
kanal et 22 truites de riviere issues de la Nafla ont fait I’objet d’investigations (Fig. 14).
La structure des populations a été caractérisée par I’analyse de neuf loci microsatellites.
Les séquences d’ADN mitochondrial ont par ailleurs été examinées afin de déterminer
I’origine des truites lacustres et de retracer I’histoire de la colonisation du lac de Cons-
tance apres les derniéres glaciations.

L étude comparative des truites lacustres remontant dans les différents affluents révele
une structuration génétiqgue marquée par une majorité de différences significatives
entre les populations (Tab. 3). Dans I’ensemble, les truites lacustres des affluents
austro-germaniques ont plus de similitudes génétiques entre elles qu’avec les truites
lacustres prélevées c6té helvétique. Il apparait d’autre part que les géniteurs a I’origine



> Les truites (Salmo sp.) ‘

29

du stock captif de truites lacustres de Romanshorn sont génétiquement différents des
truites de lac observées dans tous les affluents étudiés.

Fig. 14 > Sites de préléevements dans le bassin du lac de Constance [21]
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L >étude a par ailleurs révélé que les truites lacustres du lac de Constance présentent
principalement des haplotypes atlantiques (S. trutta) méme si trois individus arborent
un haplotype danubien (S. labrax) et un individu un haplotype marbré (S. marmoratus).
Les auteurs en déduisent donc que le lac de Constance aurait été colonisé a partir de
deux refuges différents aprés le recul des glaciers et que les truites lacustres sont
ensuite entrées en contact dans le lac. Il ne semble cependant pas exclu que la présence
d’haplotypes danubiens soit imputable a des repeuplements massifs effectués avec des
truites lacustres d’origine parfois inconnue suite a I’effondrement du stock de truites
lacustres a la fin des années 1980.

En conclusion, ces résultats indiquent que tous les affluents étudiés du lac de Cons-
tance abritent une population génétiquement distincte et doivent constituer autant
d’unités de gestion indépendantes (MU). En revanche, aucune différence notable n’a
été observée entre différents sites au sein d’un méme cours d’eau.
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Tab.3 > Comparaison par paire (basée sur neuf loci microsatellites) entre truites lacustres de plusieurs affluents et du stock de géniteurs de

Romanshorn

Les valeurs Fsr sont indiquées en dessous de la diagonale. Les valeurs de p sont indiquées en dessus de la diagonale. Les numéros
correspondent aux numéros des populations échantillonnées dans la figure 14. Pour le tableau Fsr, plusieurs sites d 'un méme

cours d’eau ont été rassemblés.

Populations 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1 12 13
1 | Rotach -| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001 | p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001
2 | Argen 0,032 -1 p<0,05| p<0,01| p<0,01 n.s.| p<0,01 p<0,05| p<0,01| p<0,001 p<0,01 | p<0,001| p<0,001
3 | Leiblach 0,015 0,012 -| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001
4 |Bregenzerach | 0,013 0,017 0,013 -| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001 | p<0,001| p<0,001
5 | AlpenrheinCH | 0,015 0,022 0,018 0,012 -| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001
6 | Alpenrhein DE | 0,030 0,013 0,030 0,024 0,015 -| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001
7 | Goldach 0,044 0,019 0,017 0,037 0,031 0,036 -| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001 | p<0,001| p<0,001
8 | Steinach 0,025 0,015 0,013 0,021 0,025 0,024 | 0,00951 -| p<0,001| p<0,001| p<0,001| p<0,001 | p<0,001
9 |Bodensee SF | 0,015 0,017 0,013 0,016 0,011 0,028 | 0,02241 | 0,01664 p<0,001 | p<0,001 | p<0,001| p<0,001
10 | Elterntiere 0,014 0,061 0,033 0,029 0,029 0,063 | 0,06992 | 0,05145| 0,02879 -| p<0,001| p<0,001| p<0,001
Langenargen
11 | Elterntiere 0,019 0,033 0,025 0,027 0,029 0,035| 0,02597 | 0,00781| 0,01665| 0,04694 -| p<0,001| p<0,001
Tagerwilen
12 | Romanshorn 0,028 0,056 0,026 0,034 0,044 0,057 | 0,05909 | 0,04687 | 0,03748| 0,05177 | 0,5923 p<0,001
13
13 | Romanshorn 0,038 0,055 0,036 0,045 0,045 0,075 | 0,07885| 0,07139 | 0,04318 | 0,03155| 0,07407 | 0,06144
14

Les truites du canton d’Argovie

Un total de 2687 truites atlantiques du canton d’Argovie (492: pisciculture, 2061: cours
d’eau et 134: plan d’eau) ont été analysées a I’aide de 12 loci microsatellites afin
d’identifier les principales unités de gestion. Les premiers résultats indiquent des
différences génétiques entre populations, comparables a celles observées dans d’autres
bassins versants. Des recommandations en matiére d’unités de gestion sont proposées
dans le rapport final d’évaluation [22].
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Synthése des études génétiques sur la truite et recommandations en matiére
de gestion piscicole

Echelle nationale

Les especes de truites européennes ont été décrites par Kottelat et Freyhof en 2007 [8].
Les études génétiques au niveau national montrent que, malgré I’introduction massive
de souches allochtones, les unités génétiques natives de chaque bassin versant restent
identifiables.

Malgré les repeuplements massifs effectués jusque dans un passé récent, les différentes
espéeces indigenes de truite en Suisse (S. trutta, S. rhodanensis, S. labrax, S. marmoratus,
S. cenerinus) sont encore identifiables génétiquement. Elles doivent donc étre prises en
compte dans la définition des unités de gestion a | ‘échelle nationale. Ces unités, prévues
par la loi, ne doivent pas étre mélangées, afin de conserver les espéces de truite typiques du
bassin versant, ainsi que les processus évolutifs en cours.

Echelle régionale

A I’échelle régionale, les études montrent que les différences génétiques entre popula-
tions sont faibles (Fst entre 0 et 0,07). Il apparait également que la distance génétique
augmente Iégérement en fonction de la distance géographique entre les populations
(fig. 15).

Fig. 15 > Moyenne des différences génétiques observées dans un méme bassin versant selon la distance
entre les populations
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Au total, 82 % des différences génétiques observées (valeurs Fst) sont statistiquement
significatives (fig. 16). La proportion des différences significatives augmente égale-
ment avec I’éloignement entre les populations (fig. 17). Ainsi, d’une maniére générale,
les populations analysées sont génétiquement d’autant plus différenciables les unes des
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autres que leur éloignement est important. La Birse en amont de Reinach constitue la
seule exception a cette régle.

Fig. 16 > Proportion de valeurs Fgr significatives observées entre les populations d’un méme bassin
versant

B significative

| pas significative

Les études génétiques effectuées démontrent que des eaux différentes abritent généralement
des populations de truite génétiquement différenciées. Ces différences génétiques peuvent
apparaitre a petite échelle géographique. Les différentes eaux doivent donc étre considé-
rées en tant qu unités de gestion distinctes (MU). Les valeurs de différenciation génétique
(valeurs Fsr) relativement faibles observées au niveau suisse sont probablement la consé-
quence des repeuplements intensifs effectués ces derniéres années.

Fig. 17 > Proportion des différences génétiques significatives observées selon la distance entre les
populations
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Adaptations locales

A ce jour, seul un petit nombre d’études ont été menées en Suisse sur I’adaptation de la
truite aux conditions locales. Deux d’entre elles ont mis en évidence un rapport entre
certains facteurs environnementaux et des adaptations locales d’ordre génétique [9,
11]: elles ont montré dans plusieurs bassins versants que les truites se différenciaient
génétiquement en fonction de I’altitude.
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Deux autres études ont montré une relation entre les caractéristiques du milieu et le
phénotype des truites [17, 18] d’une part, une corrélation entre la morphologie des
poissons et la pente du cours d’eau [17]; d’autre part, une corrélation entre le type
d’alimentation hydrique du cours d’eau et la forme ainsi que la coloration des poissons.
Ces études ne permettent cependant pas d’exclure que ces associations soient le résultat
d’un phénomene de plasticité phénotypique.

En Suisse, trés peu d’investigations génétiques ont été réalisées jusqu’a présent sur les
adaptations locales de la truite; ces derniéres ont été documentées dans seulement deux
études. Elles tendent & montrer que des truites de différents étages altitudinaux et de plu-
sieurs bassins versants se sont adaptées génétiquement aux conditions locales du milieu.
D autres études évoquent la possibilité d’adaptations locales de la coloration ou de la
morphologie, sans toutefois exclure la possibilité de plasticité phénotypique. L ‘observation
selon laquelle «dans des milieux différents, des caractéristiques (génétiques) différentes
peuvent apparaitre» doit &tre prise en compte lors de la définition d unités de gestion.

Unités de gestion des truites

Les recommandations suivantes peuvent étre émises pour la gestion des truites en
Suisse a I’échelle régionale:

> La Suisse abrite cing espéces de truites:
— Salmo trutta dans les bassins du Rhone (bassin Iémanique) et du Rhin
— Salmo rhodanensis dans le bassin du Doubs
— Salmo cenerinus dans les bassins du Tessin, de I’Adige, du Poschiavino et de la

Maira

— Salmo marmoratus dans les bassins du Tessin et du Poschiavino
— Salmo labrax dans le bassin de I’Inn.

> Conformément a la loi, les grands bassins hydrographiques de Suisse (Rhéne,
Doubs, Rhin, Tessin, Inn, Adda et Adige) doivent étre gérés separément.

> Les truites originaires de différents cours d’eau doivent étre gérées séparément. Si,
pour diverses raisons (une réintroduction, par exemple), une gestion par cours d’eau
est impossible, une source géographiquement proche appartenant au méme sous-
bassin versant et issue d’un cours d’eau de typologie similaire doit étre utilisée.

> Au sein d’un bassin versant, voire d’un cours d’eau, les truites provenant de sections
présentant des caractéristiques hydrogéomorphologiques différentes ne doivent pas
étre mélangées ou transférées, ceci afin de préserver toute adaptation locale éven-
tuelle.
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> L’ombre (7hymallus thymallus)

Statut taxonomique

En Suisse, I’ombre (Thymallus thymallus) est représenté par une seule espece décrite. |l
s’agit d’un poisson trés prisé par la péche de loisir, qui fait I’objet d’une gestion depuis
plusieurs décennies. Les repeuplements effectués sont cependant bien moindres que
ceux de la truite.

Etude a ’échelle nationale

Une étude génétique sur I’ombre a I’échelle nationale a été commandée par I’OFEV et
publiée en 2011 [23]. Son objectif était de caractériser génétiquement le plus grand
nombre possible de populations d’ombre de Suisse. Au total, 1118 individus issus de
31 populations naturelles et cing populations autrichiennes de référence ont été analy-
sés a I’aide de dix loci microsatellites et d’une séquence d’ADN mitochondrial. Les
sites de prélévements sont indiqués a la figure 18.

Fig. 18 > Répartition géographique des sites de prélévements pour I’étude génétique de 'ombre a I’échelle nationale [23]
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Ftudes basées sur la méthode des microsatellites

Les analyses effectuées font état d’une diversité génétique élevée dans les différentes
populations, dont le taux moyen d’hétérozygotie varie entre 0,51 et 0,75.

Le taux de différenciation génétique (Fst) entre populations est significatif pour quasi-
ment toutes les comparaisons par paire (456 cas sur 465). Les rares différences non
significatives sont observées entre sites localisés dans un méme cours d’eau. Le Fsr
varie d’une valeur trés faible de 0,01 (populations appartenant au méme cours d’eau) a
une valeur relativement élevée de 0,37 (populations trés éloignées géographiquement).

Fig. 19 > Arbre phylogénétique des populations d’ombre étudiées [23]

Les abréviations correspondent a celles de la figure 18. Les nombres indiquent la robustesse
statistique des branches déterminées (de 0 & 100).
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Une analyse phylogénétique des données montre que les bassins versants sont en géné-
ral bien reconnaissables au niveau génétique. La Birse fait exception: dans ce cours
d’eau, la population a été repeuplée en utilisant des ombres du Doubs aprés un évene-
ment de mortalité massive. Dans le Werdenberger Binnenkanal, des ombres originaires
du bassin du Danube ont été identifiés, dont la présence s’explique également par des
repeuplements. Inversement, aucun ombre danubien n’a pu étre identifié dans les deux
populations suisses de I’Inn, qui appartient pourtant au bassin du Danube. Les repeu-
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plements y ont en effet été pratiqués avec des ombres provenant de I’est du bassin
rhénan suisse. Enfin, la population du Tessin ne se rattache pas aux ombres du P8, mais
résulte également de repeuplements effectués avec des poissons danubiens.

Etudes basées sur la méthode de I’ADN mitochondrial

Les analyses phylogénétiques de I’ADN mitochondrial confirment la répartition glo-
bale par bassin versant déja mise en évidence a I’aide des microsatellites. Les données
détaillées peuvent étre consultées dans le rapport correspondant [23].

Conclusions

L’étude met en évidence une forte structuration génétique des populations d’ombre. Un
mélange, di aux repeuplements, est cependant visible dans certaines populations. Au
vu de ces résultats, les auteurs distinguent plusieurs lignées évolutives, dont il convient
de tenir compte dans la gestion piscicole:

> Les bassins rhénan et Iémanique, comprenant les populations de I’Aar, du Rhin, de
la Limmat, du lac de Neuchatel et de la région Iémanique, ainsi que la population
allochtone de I’Inn.

> Le bassin du Rhdne, comprenant les populations de I’Ain (F) et du Doubs, ainsi que
la population allochtone de la Birse.

> Le bassin du Danube, comprenant les populations de référence autrichiennes et les
populations allochtones présentes dans le Tessin.

Les auteurs constatent qu’au sein de ces lignées évolutives, les ombres de chaque cours
d’eau doivent étre gérés séparément en autant d’unités de gestion indépendantes (MU).
Dans les grands cours d’eau, comme I’Aar ou le Rhin, il semble suffisant de définir une
seule MU pour I’ensemble du cours d’eau.

Etudes a I’échelle locale ou régionale
Les ombres de la Birse

La génétique des ombres de la Birse a fait I’objet d’investigations génétiques détaillées
au cours de ces derniéres années. Les études [24, 25] visaient tout particulierement a
évaluer I’effet des nombreux obstacles a la migration qui fragmentent la Birse sur les
propriétés génétiques des populations. Au total, 277 individus ont été prélevés le long
de la riviere (fig. 20) et analysé a I’aide de douze loci microsatellites et de I’ADN
mitochondrial.
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Fig. 20 > Localisation des sites de prélevements dans le cours de la Birse et identification des lignées
mitochondriales des souches rhodanienne (en bleu) et rhénane (en rouge)
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Adapté selon [24]

Les données sur I’ADN mitochondrial révélent que la Birse abrite aujourd’hui deux
lignées évolutives fortement différenciées sur le plan génétique. La premiére, qui cor-
respond a la souche rhénane autochtone, n’a été observée que dans la partie inférieure
de la Birse, de sa confluence avec le Rhin jusqu’a Moossee. En revanche, les secteurs
moyen et supérieur n’abritent plus que des ombres allochtones, originaires du bassin
rhodanien (fig. 20). Compte tenu de la quasi-absence de recouvrement des aires de
distribution de ces deux souches, cette situation pourrait s’expliquer par un manque de
continuité physique et écologique du cours d’eau.

Les résultats de I’analyse des microsatellites confirment, & premiére vue, ceux obtenus
avec I’ADN mitochondrial. Ils révélent toutefois que les ombres de la Birse se répartis-
sent en trois unités génétiques distinctes (fig. 21):

> La premiére population occupe la partie inférieure de la Birse et correspond a la
souche rhénane identifiée avec I’ADN mitochondrial.

> La seconde population occupe le cours moyen de la Birse entre Moossee et Delé-
mont. Elle semble constituée d’un mélange d’ombres provenant d’au moins deux
populations génétiquement différenciées. Leur origine se situe principalement dans
le bassin versant du Rhone.

> La troisieme population colonise le secteur en amont de Delémont et présente
également une origine rhodanienne.
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Fig. 21 > Localisation des trois populations génétiques identifiées dans la Birse a I’aide des microsatellites

@//A

nordllche Populatlon

&’
zentrale Population [ ..
o @
® L & J
@
o
[ ]

‘ sudliche Population

Adapté selon [25]

Les trois populations présentent un degré de différenciation génétiqgue moyen a trés
élevé (Fst allant de 0,12 a 0,48). Ces différences indiquent que le flux génétique entre
les populations est fortement entravé par les obstacles a la migration.

Les résultats montrent que des ombres appartenant a deux lignées fortement distinctes
vivent aujourd’hui dans la Birse. Les ombres autochtones, de souche rhénane, ne sont
plus présents qu’a proximité de la confluence avec le Rhin, tandis que le cours moyen
et supérieur de la riviére est aujourd’hui occupé par des ombres introduits originaires
du bassin rhodanien. La gestion piscicole doit donc étre orientée de sorte a favoriser les
ombres autochtones. Ceci peut se faire de deux fagons complémentaires, & savoir en
améliorant la continuité écologique du cours d’eau et en renongant aux repeuplements
avec des poissons de souche allochtone.

Les ombres du canton de Saint-Gall

Des investigations génétiques ont été réalisées avec des ombres du canton de Saint-
Gall, afin de savoir si les populations présentes sur le territoire cantonal étaient généti-
quement différenciées et, le cas échéant, si une gestion locale devait étre mise en place
[26]. Dans ce but, 199 individus originaires de cing populations suisses et de deux
populations autrichiennes de référence ont été analysés a I’aide de douze loci microsa-
tellites.
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Les résultats montrent qu’a I’exception des ombres du Haut Rhin, toutes les popula-
tions sont génétiquement différenciées (Fst allant de 0,006 a 0,190) (tableau 4). Les
échanges naturels de génes entre les populations sont donc plutét faibles. Par ailleurs,
les populations du Werdenberger Binnenkanal et de la Thur/Necker révélent des traces
génétiques originaires de la partie septentrionale du bassin du Danube et dont la pré-
sence s’explique par des repeuplements (fig. 22). Il parait d’autre part vraisemblable
gu’une certaine hybridation se soit produite entre les ombres danubiens et les ombres
rhénans.

Tab. 4 > Différenciation génétique (Fsr) entre les populations d’ombre du canton de Saint-Gall (populations
1-5), ainsi que deux populations de référence du bassin danubien (6 et 7)

Nr. | Population 1 2 3 4 5 6 7
1 Rhein unterhalb Rheinfall - n.s. b wrx xk ek nk
2 Rhein bei Stein am Rhein 0,006 - ol Hoxk i L ok
3 Linthkanal 0,083 0,068 _ o o o o
4 | Thur/Necker 0,122 0,161 0,190 - ek Hork ek
5 | Werdenberger Binnenkanal 0,106 0,117 0,131 0,128 b ok
6 | Mur (Donau sudl. Alpen) 0,600 0,613 0,600 0,525 0,538 - b
7 | Kohlenbach (Donau ndrdl. Alpen) 0,532 0,539 0,527 0,422 0,442 0,544

Les auteurs concluent que les différentes populations doivent étre gérées séparément et
que chaque cours d’eau doit étre considéré comme une MU a part entiére. 1l est par
ailleurs recommandé de ne plus utiliser de poissons non autochtones pour le repeuple-
ment.

Fig. 22 > Analyse STRUCTURE des ombres du canton de Saint-Gall, ainsi que de deux populations de référence du bassin du Danube (Mur et
Kohlendach)
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Les ombres du canton d’Argovie

Des investigations génétiques ciblées sur des populations d’ombre de la Reuss, de
I’Aar, de la Limmat et du Rhin ont été réalisées afin d’étudier leurs affinités géné-
tiques. Par ailleurs, il s’agissait également d’évaluer le succes des repeuplements
d’antan et d’indiquer si ces actions avaient été menées avec des ombres autochtones ou
non. Afin de répondre & ces questions, 404 ombres originaires du Rhin, de I’Aar, de la
Limmat, de la Reuss et de quatre piscicultures (Pfyn, Nadler, Rippel et Bachofner) ont
été analysés (fig. 23) a I’aide de douze loci microsatellites.

Les résultats montrent que chacun des quatre cours d’eau (Aar, Reuss, Rhin et Limmat)
abrite une population d’ombre génétiquement distincte. Au niveau de la confluence de
I’Aar, de la Limmat et de la Reuss (région du Wasserschloss), les populations se mé-
langent partiellement. Les résultats montrent en outre que les ombres issus des piscicul-
tures se distinguent génétiquement des populations sauvages et ne sont donc pas ap-
propriés pour les repeuplements.

Fig. 23 > Sites de prélévements des ombres dans plusieurs cours d’eau du canton d’Argovie
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Fig. 24 > Résultats de ’analyse STRUCTURE

Les différents groupes génétiques qui ont été identifiés sont représentés par des couleurs différentes.
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C—1  Griine Balken: Fischzucht Rippel (Teilweise FZ Pfyn)

== Graue Balken: Fischzucht Nadler

Sur la base de ces investigations, les auteurs définissent quatre unités de gestion pour
I’ombre dans le canton d’Argovie (MU indépendantes, cf. fig. 25):

Aar (exutoire du lac de Bienne jusqu’a embouchure dans le Haut-Rhin).

Reuss (exutoire du lac des Quatre-Cantons jusqu’a embouchure dans I’ Aar).
Rhin.

Limmat.

vV V. V V

Les auteurs recommandent par ailleurs I’arrét des repeuplements avec des ombres issus
des quatre piscicultures. Si des actions de repeuplement devaient s’avérer nécessaires,
il conviendrait de les mener avec des poissons élevés a partir de géniteurs prélevés
dans les quatre unités de gestion identifiées.
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Fig. 25 > Unités de gestion de ’'ombre définies sur la base des analyses génétiques
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Echelle nationale

Pour I’ombre (T. thymallus), trois lignées génétiques ont été identifiées en Suisse: celle
du Rhone, celle du Rhin et celle du Danube. Ces trois lignées présentaient a I’origine
une répartition similaire a celle de la truite (cf. fig. 2). La lignée rhénane est donc
autochtone dans le bassin Iémanique, qui a été naturellement colonisé a partir du bassin
du Rhin. En Engadine et dans le Tessin, des ombres issus de la lignée rhénane ont été
observés. La lignée rhodanienne est présente dans le bassin du Doubs, ou elle est
autochtone, mais également dans la Birse, ou elle ne I’est pas. La lignée danubienne a
été observée dans différents cours d’eau de Suisse orientale, ou sa présence résulte
certainement de repeuplements.

Selon ces analyses, la gestion piscicole des ombres doit s ’opérer en respectant les grands
bassins hydrographiques, qui doivent étre considérés comme autant d’unités générales de
gestion (ESU). Ces unités, également imposées par la loi, doivent étre respectées afin
d’assurer la sauvegarde des lignées autochtones et le maintien des processus évolutifs.
Lorsque des lignées allochtones ont déja été introduites, il convient de ne plus les encoura-
ger par le biais de repeuplements avec des ombres étrangers a la région.
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Echelle régionale

A Iéchelle régionale, les études ont montré que les différences génétiques entre les
populations étaient généralement faibles (5-100 km) a modérées (>100 km) (fig. 26).
Le degré de différenciation génétique dépend fortement de I’éloignement des popula-
tions. Malgré des signes de translocation des souches, détectés dans certaines analyses,
une structuration génétique significative des différentes populations a été démontrée,
en particulier dans le Rhin et le bassin Iémanique. Les différences génétiques entre
cours d’eau trés éloignés sont beaucoup plus fortes que chez la truite.

Fig. 26 > Moyenne des différences génétiques observées dans un méme bassin versant en fonction de
la distance entre les populations
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Dans I’ensemble, 92 % des différences génétiques constatées (valeurs Fst) sont signifi-
catives (fig. 27). La proportion de différences significatives augmente fortement avec
la distance entre populations (fig. 28).

Les études genétiques effectuées montrent que la plupart des populations d ’ombre investi-
guées sont génétiqguement distinctes les unes des autres. Chacune d’elle doit donc étre
considérée comme une unité de gestion a part entiere (MU). Le degré de différenciation est
d’autant plus fort que les populations sont éloignées. Une gestion par cours d ‘eau s impose
donc pour préserver durablement le patrimoine génétique de chaque population locale.
Dans le cas des grands cours d ‘eau, plusieurs MU doivent étre définis.
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Fig. 27 > Proportion de valeurs Fs; significatives observées entre les populations d’un méme bassin
versant
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Fig. 28 > Proportion des différences génétiques significatives observées en fonction de la distance entre
les populations
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Adaptations locales

Jusqu’a présent, aucune étude n’a été menée en Suisse afin de mettre en évidence
d’éventuelles adaptations locales chez I’ombre. Aucune conclusion ne peut donc étre
tirée a ce sujet. Il est cependant raisonnable de penser que, comme les autres especes
piscicoles, I’ombre est en mesure de s’adapter aux conditions particulieres de son
milieu et, en vertu du principe de précaution, il est conseillé d’en tenir compte pour la
définition des unités de gestion.

Unités de gestion de I’ombre

Les recommandations suivantes peuvent étre émises pour la gestion de I’ombre en
Suisse a I’échelle régionale:

> Une seule espece d’ombre est présente en Suisse:
— Thymallus thymallus dans les bassins du Rhéne, du Doubs, du Rhin, du Tessin et
de I’Inn.
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> L’espéce présente trois lignées évolutives:
— Une lignée dans le bassin du Rhin et du Léman.
— Une lignée dans le bassin du Rhéne (Doubs, Allaine).
— Une lignée dans le bassin du Pb.

> Conformément a la loi, les grands bassins de Suisse (Rhoéne, Rhin, Tessin, Inn)
doivent étre gérés séparément.

> Enfin, les différents cours d’eau doivent étre considérés comme des unités de ges-
tion MU indépendantes. Si, pour diverses raisons (une réintroduction, par exemple),
une gestion par cours d’eau est impossible, une source géographiquement proche,
appartenant au méme sous-bassin versant et issue d’un cours d’eau de typologie si-
milaire, doit étre utilisée.
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> Les nases (Chondrostoma sp.,
Parachondrostoma toxostoma)

Statut taxonomique

Trois espéces de nase sont présentes en Suisse. Deux appartiennent au genre Chondros-
toma: le nase ou hotu (Chondrostoma nasus), autochtone dans le bassin rhénan au nord
des Alpes, et la savetta (Chondrostoma soetta) au sud des Alpes. Une autre espéce, du
genre Parachondrostoma, se rencontre exclusivement dans le cours inférieur du
Doubs: la sofie ou toxostome (Parachondrostoma toxostoma). Les trois espéces ne
présentent aucune importance halieutique et n’ont donc jamais fait I’objet de repeu-
plements systématiques.

Les trois espéces sont en danger critique d’extinction en Suisse. Leurs populations sont
en recul dans beaucoup de régions ou ont déja disparu de plusieurs cours d’eau. Elles
figurent ainsi dans la catégorie la plus sensible de la liste des espéces prioritaires a
I’échelle nationale en Suisse [27]. L’analyse présentée ci-apres synthétise les résultats
d’études de génétique menées par ’TEAWAG sur les nases de Suisse.

Etudes a I’échelle nationale

En Suisse, la génétique du nase (C. nasus) a fait I’objet d’une seule étude [28] publiée
récemment [29]. Les auteurs ont intégré le plus grand nombre possible de populations
encore attestées en Suisse, afin d’obtenir un tableau aussi complet que possible. Au
total, 262 nases préleves sur douze sites ont pu étre analysés (fig. 29). Les populations
échantillonnées comptaient notamment deux populations de référence — I’une dans le
Doubs, ou I’espéce est allochtone, et I’autre dans le Danube (Autriche) — ainsi qu’une
population de sofie (P.toxostoma) originaire du bassin rhodanien. Les études géné-
tiques ont été réalisées a I’aide de dix loci microsatellites, d’une séquence d’ADN
mitochondrial et des AFLP. Hormis les aspects génétiques, la croissance et la morpho-
logie des individus ont également été examinées
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Fig. 29 > Localisation des sites de prélevements des nases [28]

Les résultats montrent que les nases du bassin du lac de Constance se distinguent trés
nettement d’un point de vue génétique des autres populations rhénanes (fig. 30). A
I’aval des chutes du Rhin, I’étude des marqueurs neutres n’a révélé aucune différencia-
tion génétique entre les populations a I’exception toutefois de celle du Schanzengraben
a Zurich (tableau 5). Les auteurs supposent que les spécificités génétiques de cette
derniéere population résultent d’un goulot d’étranglement démographique.

Fig. 30 > Analyse STRUCTURE réalisée a partir d’'une analyse des microsatellites

Les barres bleues correspondent aux nases rhénans, les vertes a ceux des bassins du Danube ou du lac de Constance et les rouges
a la sofie. Pour les abréviations, voir tableau 5.
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Tah.5 > Valeurs Fsy mesurées entre les différentes populations de nases [28]

Code | Gewasser Einzugsgebiet 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1 12
Li Schanzengraben Rhein _ . . e P ek e e P P o P
Wi Wiese Rhein 0,132 - n.s. n.s. n.s. ns. ns. b b b b i
Mu Murg Rhein 0,128 | -0,001 - n.s. n.s. n.s. n.s. b b b b e
Bi Birs Rhein 0,127 | 0,000 | 0,004 - n.s. n.s. n.s. b o o * x
Su Suhre Rhein 0,119| 0,016 | 0,020 0,004 - ns. ns. b b b * o
Ro Rotbach Rhein 0,107 | -0,007 | -0,002 | -0,004 | 0,003 - n.s. b b o * o
Se Sense Rhein 0,132| -0,002| 0,006 | 0,004 0,000 0,003 - b b b b b
Ri Alpenrhein Rhein 0,213| 0,083| 0,082| 0,079| 0,123| 0,087 | 0,088 - n.s. b b b
Da Dornbirner Aach Rhein 0,198| 0,105| 0,097| 0,087 | 0,29| 0,096 | 0,108 | -0,011 b b b
Na Danube Rhein 0,243| 0,097| 0,095 0,09 | 0,431| 0,05 0,097 | 0,082| 0,095 b b
Do Doubs Rhein 0,175| 0,024| 0,028 | 0,021| 0,047| 0,032| 0,031| 0,085 0,108 0,118 - b
Tox Toxostoma Rhein 0,445| 0,351 | 0,349| 0,353| 0,426| 0,371| 0,369| 0,395| 0,343| 0,366 | 0,393

*** p<0,001, **: p<0,01, *: p<0,05, n.s.: nicht signifikant

L’ADN mitochondrial révele que les nases de la région du lac de Constance possédent
des génes originaires a la fois du Rhin inférieur et du Danube. Ce modeéle se retrouve
chez plusieurs autres espéces de poisson et tend a conforter I’hypothése d’une colonisa-
tion naturelle du lac de Constance par les deux lignées.

L analyse des AFLP ne montre I’effet de la sélection naturelle sur les génes que pour
un seul locus, ce qui peut étre considéré comme trés faible. En revanche, I’étude mor-
phologique révele des disparités parfois importantes entre nases vivant dans différents
cours d’eau de la partie inférieure du bassin du Rhin. Ces différences sont particulie-
rement prononcées entre les cours d’eau situés dans la partie inférieur du bassin rhénan
(Birse, Wiese) et ceux situées dans la partie supérieure (Rotbach, Suhre). Les nases du
Schanzengraben se distinguent morphologiquement trés nettement de tous les autres.

Dans un souci de protection des espéces, les auteurs proposent de distinguer les unités
de gestion suivantes:

Populations de la souche principale rhénane (Wiese, Birse, Ergolz).
Populations des affluents supérieurs du Rhin.

Populations du bassin versant du lac de Constance.

Population du Schanzengraben.

VvV V V V

La particularité des populations des affluents supérieurs du Rhin et du Schanzengraben
résulte probablement d’un phénomeéne de goulot d’étranglement et d’un manque de
connexions avec la population mere rhénane. Par ailleurs, les différences morpholo-
giques pourraient étre I’expression d’une plasticité phénotypique. Dans ce contexte, il
est possible que ces unités de gestion ne puissent étre confirmées. Par mesure de
précaution, il parait cependant judicieux de les adopter jusqu’a de nouvelles connais-
sances.



5.3

5.3.1

5.3.2

> Les nases (Chondrostoma sp., Parachondrostoma toxostoma)

49

Synthése des études génétiques sur les nases et recommandations en
matiére de gestion piscicole

Echelle nationale

En Suisse, deux lignées génétiques ont été mises en évidence chez le nase (C. nasus):
une lignée rhénane et une lignée danubienne. Toutes deux ont trés probablement colo-
nisé la Suisse de fagon naturelle apres les derniéres glaciations. Elles se sont ensuite
mélangées de maniére naturelle dans le bassin versant du Rhin. Apres la fin des glacia-
tions, deux populations génétiquement distinctes se sont formées. Tous les nases du
bassin versant du lac de Constance constituent une unité de gestion qui doit étre consi-
dérée séparément (ESU). A I’aval des chutes du Rhin, toutes les populations du bassin
versant rhénan forment une seule entité génétiqguement homogeéne, a I’exception de la
population du Schanzengraben. Toutefois, compte tenu des fortes différences morpho-
logiques observées entre la partie inférieure et la partie supérieure de ce bassin, nous
conseillons de les traiter comme deux unités de gestion différentes au méme titre que la
population du Schanzengraben.

Echelle régionale
A I’échelle régionale, les études montrent que la différenciation génétique entre popu-
lations est généralement faible et non significative (fig. 31, fig. 32, fig. 33). Les diffé-

rences génétiques significatives sont imputables aux populations du bassin du lac de
Constance et a la population du Schanzengraben.

Fig. 31 > Moyenne des différences génétiques observées dans un méme bassin versant selon la distance
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Fig. 32 > Proportion de valeurs Fs; significatives observées entre les populations d’un méme bassin
versant
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Fig. 33 > Proportion de différences génétiques significatives observées selon la distance entre les
populations
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Adaptations locales

Des évidences génétiques en faveur d’une adaptation locale n’ont pu étre démontrées
que sur un seul locus, ce qui est étonnamment faible. Ce résultat pourrait s’expliquer
par une faible intensité de la sélection naturelle, par une sensibilité insuffisante de la
méthode ou par une petite taille des populations doublée d’une forte dérive génétique.

Unités de gestion du nase

Les recommandations suivantes peuvent étre émises pour la gestion du nase (Chon-
drostoma nasus) en Suisse & I’échelle régionale:

> En Suisse, le nase (C. nasus) est naturellement présent dans le bassin versant du
Rhin.

> Dans ce bassin, deux ESU peuvent étre identifiées:
— Les nases du bassin versant du lac de Constance (en amont des chutes du Rhin).
— Les nases du bassin rhénan & I’aval des chutes du Rhin.
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> Au sein du bassin rhénan a I’aval des chutes du Rhin, les MU suivantes doivent étre
considérées:
— Les nases des grands cours d’eau rhénans en raison de leurs particularités mor-
phologiques.
— Les nases de la partie supérieure du bassin en raison de leurs particularités mor-
phologiques.
— Les nases du Schanzengraben.
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6 > Le chevaine et le cavedano (Squalius sp.)

61 | Statut taxonomique

En Suisse, le genre Squalius est représenté par deux especes [8]: le chevaine du nord
des Alpes (Squalius cephalus) et le cavedano du sud des Alpes (Squalius squalus).
Aucune de ces deux espéces ne fait I’objet d’une gestion piscicole a proprement parler.
Dans le cadre des études génétiques, elles servent d’exemple d’espéces peu influencées
par I’homme. L’analyse présentée ci-apres synthétise les résultats d’études menées par
PEAWAG.

62 | Etudes a I’échelle nationale

En Suisse, la génétique du chevaine (S. cephalus) et du cavedano (S. squalus) a été étu-
diée dans le cadre d’une thése de doctorat [30, 31] visant principalement deux objec-
tifs: d’une part, déterminer I’origine géographique des chevaines et des cavedanos dans
les bassins du Rhin, du Rhéne et du P6; d’autre part, étudier I’influence de la fragmen-
tation des cours d’eau sur la structure génétique des populations de chevaine
(S. cephalus). Dans ce but, 168 chevaines et cavedanos ont été analysés a partir de
deux séquences génétiques d’ADN mitochondrial et 2133 individus originaires de 47
populations a I’aide de neuf loci microsatellites.

6.21 | Histoire de la colonisation des eaux suisses

L’étude de I’ADN mitochondrial révéle la présence en Suisse de deux lignées évolu-
tives (fig. 34): I’une correspondant au chevaine (S. cephalus) dans les bassins du Rhin,
du Rhone et du Danube, et I’autre correspondant au cavedano (S. squalus) dans le
bassin du P&. L étude montre également la présence de certains genes du chevaine dans
I’aire de distribution naturelle du cavedano. Les deux espéces se sont donc mélangées
dans cette région ou elles sont entrées en contact (introgression génétique).
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Fig. 34 > Haplotypes du chevaine (8. cephalus) et du cavedano (S. squalus)identifiés dans les bassins du
Rhone, du Rhin, du Danube et du Po

La taille respective des échantillons est indiquée entre parenthéses [30].
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Structure des populations de S. cephalus et S. squalus a grande échelle

Une analyse STRUCTURE révele que le genre Squalius (S. cephalus et S. squalus)
forme, en Suisse, quatre groupes génétiques correspondant aux bassins hydrogra-
phiques suisses (fig. 35). Elle montre également que des flux génétiques sont interve-
nus entre ces bassins. Rien ne permet aujourd’hui de savoir si ces échanges se sont faits
naturellement ou s’ils ont été provoqués par I’hnomme. Les auteurs pensent que la
présence de chevaines d’origine rhénane dans le bassin Iémanique et dans celui de I’Inn
peut s’expliquer par une colonisation naturelle, comme dans le cas d’autres espéeces
piscicoles (cf. chapitre 7). Au sud des Alpes, en revanche, les auteurs supposent une
influence anthropique ayant conduit a I’introduction du chevaine septentrional dans le
Tessin.
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Fig. 35 > Analyse STRUCTURE des grands groupes génétiques chez Squalius
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Structure des populations de S. cephalus a petite échelle

L’ analyse détaillée des populations de S. cephalus dans le bassin du Rhin révele que les
individus peuvent étre répartis en quatre groupes génétiques au terme d’une analyse
STRUCTURE (fig. 36). Il apparait trés nettement que ces quatre groupes correspon-
dent aux quatre bassins versants de la région. Comme chez I’ombre, les populations
génétiqguement différenciées se mélangent a I’aval des confluences. Le flux génétique
se manifeste de fagon unidirectionnelle de I’amont vers I’aval et il est fortement limité
dans I’autre sens (aval-amont) par les obstacles a la migration.
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Fig. 36 > Identification des groupes génétiques de S. cephalus sur les différents sites de prélevements par
analyse STRUCTURE [29]

Le rouge correspond aux chevaines originaires du Rhin, le noir a ceux de la Limmat, le jaune &
ceux de la Reuss et le bleu a ceux de | ’Aar. Au niveau de la région du «Wasserschloss» et a
I’aval de la confluence de | ’Aar avec le Rhin, les groupes génétiques se mélangent.
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Influence des obstacles a la migration

Les résultats des analyses montrent que la distance géographique et le nombre d’ob-
stacles a la migration entre les populations ont une influence significative sur leur taux
de différenciation génétique. Plusieurs constats peuvent étre tirés:

> Un obstacle naturel totalement infranchissable (les chutes du Rhin) induit une diffé-
renciation génétique entre populations comparable a un linéaire de 190 km sans obs-
tacles.

> Les barriéeres artificielles non équipées de passes a poissons induisent une différen-
ciation génétique entre populations comparable a un linéaire de 105 km sans obs-
tacles.

> Les barriéres artificielles équipées de passes & poissons induisent une différenciation
génétique entre populations comparable a un linéaire de 17 km sans obstacles.

> Dans la Thur, ou aucun obstacle a la migration du poisson n’existe, les différences
génétiques significatives n’apparaissent qu’au bout de 80 km (Alexander Gouskov,
communication personnelle).

Les résultats des études montrent donc que les passes a poissons ont bien un effet posi-
tif sur la circulation des poissons et sur les flux génétiques. lls démontrent toutefois
gu’un obstacle, méme équipé d’un ouvrage de franchissement, reste perturbant en
termes de flux génétique.
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Conclusions

Les résultats de I’étude effectuée sur le genre Squalius dans le bassin du Rhin aboutis-
sent a des conclusions similaires a celles de I’ombre. Toutefois, ils montrent également
que la fragmentation anthropique des cours d’eau peut contribuer localement a un
isolement génétique des populations.

Synthése des études génétiques sur le genre Squalius et recommandations
en matiére de gestion piscicole

Echelle nationale

Deux especes du genre Squalius sont présentes en Suisse: le cavedano (S. squalus)
dans le bassin hydrographique de I’Adriatique et le chevaine (S. cephalus) dans les
bassins du Rhdne, du Rhin et du Danube. Les chevaines des bassins rhodanien, rhénan
et danubien doivent étre considérés comme autant d’ESU indépendantes. Le bassin
Iémanique constitue une exception: il a été colonisé a partir du Rhin apreés les derniéres
glaciations et doit donc étre rattaché a I’ESU du bassin rhénan.

Echelle régionale

Fig. 37 > Moyenne des différences génétiques observées dans un méme bassin versant en fonction de
la distance entre les populations le long des cours d’eau
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L analyse détaillée des chevaines du bassin du Rhin montre que chaque grand cours
d’eau abrite une population génétiquement distincte (Aar, Reuss, Limmat, Rhin). Au
sein de ces cours d’eau, la distance et les obstacles a la migration provoquent un certain
cloisonnement génétique. La valeur Fst moyenne augmente alors avec la distance entre
les populations (fig. 37). Dans I’ensemble, les différences génétiques sont générale-
ment faibles. Elles deviennent significatives a partir d’un éloignement de 20 a 50 km
dans des cours d’eau influencés par des obstacles (fig. 38, fig. 39). Dans les trongons
sans obstacles, elles ne deviennent significatives qu’a partir d’une distance de 60 km.
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Fig. 38 > Proportion de valeurs Fs; significatives observées entre les populations d’un méme bassin
versant

u significative

m pas significative

Les études effectuées indiquent une différenciation génétique entre la plupart des popula-
tions de chevaine (S. cephalus) considérées. Les différences sont en partie imputables a des
causes naturelles mais sont accentuées par la présence d ‘obstacles a la migration. A I inté-
rieur de chaque bassin hydrographique, les grands cours d’eau doivent étre considérés
comme des unités de gestion indépendantes (MU). A partir d ‘environ 60 km de linéaire, des
différences génétiques significatives peuvent apparaitre le long d’un cours d’eau sans
obstacle a la migration.

Fig. 39 > Proportion de différences génétiques significatives observées en fonction de la distance entre
les populations le long des cours d’eau
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Adaptations locales
Cet aspect n’a pas été étudié chez le genre Squalius.
Unités de gestion du chevaine et du cavedano

Les recommandations suivantes peuvent étre émises pour la gestion du chevaine
(Squalius cephalus) et du cavedano (Squalius squalus) en Suisse a I’échelle régionale:

> En Suisse, le genre Squalius est représenté par deux especes qu’il convient de gérer
séparément:
— S. cephalus dans les bassins hydrographiques du Rhéne, du Doubs, du Danube et

du Rhin.

— S. squalus dans le bassin hydrographique du P6.

> Conformément a la loi, les grands bassins de Suisse (Rhéne, Doubs, Rhin, P§, Inn)
doivent étre gérés séparément pour les deux espéces.

> Enfin, I’analyse détaillée du bassin du Rhin révele que chaque grand cours d’eau
abrite une population distincte qui doit &tre gérée comme une unité de gestion a part
entiere (MU).



7 > Le chabot (Cottus gobio) ‘ ‘ 59

7 > Le chabot (Coftus gobio)

7.1 Statut taxonomique

Une seule espece de chabot a été décrite en Suisse: le chabot commun (Cottus gobio).
Cette espéce ne présente aucun intérét pour la péche. Hormis quelques repeuplements
suite a des pollutions ou d’autres incidents, le chabot ne fait I’objet d’aucune mesure
systématique de repeuplement. 1l constitue donc un bon exemple d’espéce peu influen-
cée par I’homme. L’analyse présentée ci-apres synthétise les résultats d’études géné-
tiques menées par PTEAWAG et I’Université de Berne.

72 | Etudes a ’échelle nationale
721 | Recolonisation postglaciaire

La recolonisation des eaux suisses par le chabot (C. gobio) a été étudiée dans le cadre
d’un travail de dipléme [32, 33]. Dans cette étude, 478 individus issus de 24 popula-
tions des bassins du Rhin et du Rhéne (fig. 40) ont été analysés a I’aide de huit loci
microsatellites.

Aprés les derniéres glaciations, il y a environ 15000 ans, le bassin lIémanique a été
recolonisé par des chabots originaires du bassin rhénan et non pas rhodanien. L’analyse
des différences génétiques entre les populations révéle un tres fort degré de différencia-
tion avec des Fst atteignant en moyenne une valeur de 0,48 (0,1-0,75). Par ailleurs,
toutes les différences génétiques sont hautement significatives (p<0,001).

Les auteurs de I’étude ne tirent aucune conclusion en termes de gestion. La forte
singularité génétique des différentes populations de chabot étudiées suggére cependant
un taux de différenciation génétique tres élevé dans toute la Suisse, et donc la présence
d’une multitude de petites unités de gestion a I’échelle locale.
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Fig. 40 > Localisation des sites de prélévements de chabots [32]
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Dans le cadre d’une étude (projet «Biochange»), 387 chabots issus de 18 populations
vivant a différentes altitudes ont fait I’objet d’investigations génétiques [34] (fig. 41).

Les résultats révelent un degré de différenciation aussi élevé que dans I’étude précé-
dente. Ici également, toutes les différences génétiques entre populations sont hautement
significatives et particuliecrement prononcées entre les bassins hydrographiques du
Rhin, du Rhone et du P4 (tab. 6).

Les auteurs ne tirent pas de conclusions précises en ce qui concerne les unités de
gestion. L’étude montre cependant que les différences génétiques entre les bassins
hydrographiques et entre les populations a I’intérieur de ces bassins sont treés fortes.
Toutes les populations étudiées doivent donc étre considérées comme autant d’unités
de gestion indépendantes (MU).
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Fig. 41 > Localisation des sites de prélevements de chabots

Tab. 6 > Valeurs Fsy mesurées entre les différentes populations de chabot

KI| KM| RU| AN| RB|HOF|SSB| SS| zO| LB| MU|TSB| BU| MI| AD| PX| ZA| LO

K 0,00 * * * * * * * * * * * * * * * * *
KM | 0,06 | 0,00 * * * * * * * * * * * B * B * B
RU |0,12] 0,21/ 0,00 * * * B B * B B * B B * B B B
AN | 0,18 0,30 | 0,14 | 0,00 ¥ * B B * B B * * * * * * *
RB | 0,06| 027 |0,18 | 0,24 | 0,00 * * * * * * * * * * * * *
HOF | 0,13 0,22 | 0,10| 0,19 | 0,22 | 0,00 * * * * * * * * * * * *
SSB | 0,13 0,21 | 0,11| 0,18 | 0,21 | 0,02 | 0,00 * * * * * * * * * * *
8§ |021|035(023]035|0,31|0,080,6| 0,00 * * * * * * * * * *
Z0 |0,09|020]|011|0,18|0,15| 0,01 | 0,04 | 0,07 | 0,00 * * * * * * * * *
LB 0,21 0,320,191 0,28 | 0,27 | 0,20 | 0,19 | 0,32 | 0,19 | 0,00 * * * * * * * *
MU | 0,22 0,320,220 0,32 | 0,25| 0,24 | 0,24 | 0,37 | 0,21 | 0,17 | 0,00 * * * * * * *
TSB | 0,26 | 0,42| 0,31 0,38 | 0,34 | 0,28 | 0,28 | 0,40 | 0,25 | 0,25| 0,38 | 0,00 * * * * * *
BU | 040|051|045|051|045]| 0,50 0,50/ 057| 045|047 | 0,47 | 0,58 | 0,00 * * * * *
Ml | 045| 057|050 056|049 0,55|0,55| 0,62 | 0,50 | 0,53 0,53 | 0,62 | 0,08 | 0,00 * * * *
AD | 041|056 046|056|045|0,52|052| 062|046 053|052 | 0,64 | 0,60 0,64 | 0,00 * * *
PX | 040|054 | 045|054 044|050 051|0,61|045|0,51|051|063]|057]| 0,62 0,06 0,00 * *
ZA | 039(053|044|053|042|049|0,49|059|043|050|049|0,61]|0,57|0,61]|0,01]|0,06| 0,00 *
LO |038|054|043]053| 043049050 0,61]|0,43|0,50|050|063|059]|0,64|0,31|0,30]| 0,29 0,00
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Etudes a I’échelle locale ou régionale
Les chabots de la Singine

Une étude a été menée afin de caractériser les chabots de la Singine et de ses affluents
a I’échelle locale [35]. Au total, 462 individus issus de 18 sites (Fig. 43) ont été analy-
sés a partir de dix loci microsatellites. L’objectif visait a établir la structure génétique
des chabots a petite échelle et a évaluer I’influence de la distance géographique et de la
présence de seuils sur la différenciation génétique entre populations.

Les résultats montrent que des différences génétiques significatives peuvent déja appa-
raitre trés localement. Les valeurs Fst mesurées sont en moyenne de 0,058 (min.: 0;
max.: 0,32). Le degré de différenciation génétique augmente avec la distance et avec le
nombre d’obstacles (Fig. 42). Dans la Singine et ses affluents, cette différenciation est
donc influencée par des facteurs aussi bien naturels (distance) qu’artificiels (obstacles).

Fig. 42 > Relation entre la distance géographique (geographic distance) et la distance génétique (Fs7) dans
les cours d’eau du bassin de la Singine sans obstacles artificiels (en noir) et dans les cours d’eau
fragmentés (en gris) [35]
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Les auteurs de I’étude n’émettent aucune recommandation en termes d’unités de
gestion. Les résultats indiquent cependant que des différences significatives peuvent
déja apparaitre a tres petite échelle dans les cours d’eau naturels. L’étude montre égale-
ment que des chabots d’un méme site peuvent appartenir a deux groupes génétiques
différents (fig. 43). 1l semble donc que, pour le chabot, une gestion en unités aussi
petites que possible s’impose. Des MU a I’échelle du trongon doivent alors étre envisa-
gés. Il importe cependant de veiller a ce que les échanges de génes entre les popula-
tions, déja trés faibles, ne soient pas encore entravés par des obstacles a la migration,
ce qui pourrait induire un appauvrissement génétique des populations périphériques.



7.3.2

> Le chabot (Cottus gobio) ‘ ‘

63

Fig. 43 > Sites de prélevements de chabots dans la Singine et ses affluents
Les résultats de | ‘analyse STRUCTURE sont également indiqués pour chacun d ‘eux [35].
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Les chabots de Suisse centrale

Les chabots du lac des Quatre-Cantons et de ses affluents ont été étudiés dans le cadre
d’un travail de master [36]. Au total, 53 populations ont été caractérisées sur la base de
criteres morphologiques ainsi que sur I’analyse de dix loci microsatellites. L’objectif
était d’évaluer la structure génétique des populations de chabot a petite échelle et de
mettre en évidence les différences entre cours d’eau et milieu lacustre.

Les résultats montrent que les chabots vivant en lac présentent une morphologie tres
différente de ceux de riviere. Par ailleurs, les différences génétiques sont plus impor-
tantes entre les populations de lac et de riviére qu’entre populations d’un méme cours
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d’eau ou d’un méme lac, et ce, quelle que soit la distance qui les sépare. La zone de
transition entre lac et cours d’eau semble donc représenter un obstacle naturel signifi-
catif a la migration des chabots. Cette barriére n’est pas d’ordre physique mais d’ordre
écologique, elle est matérialisée par des habitats trés différents. Les auteurs estiment
que I’adaptation des poissons a des conditions environnementales si radicalement diffé-
rentes empéche les échanges de genes entre lac et cours d’eau.

Synthése des études génétiques sur le chabot et recommandations en
matiére de gestion piscicole

Echelle nationale

Les études de génétique attestent de différences trés importantes entre les chabots
vivant dans les bassins hydrographiques du Rhéne, du Rhin et du P&. Elles montrent
également que, comme pour d’autres espéces de poissons, le bassin [émanique a été
colonisé a partir du bassin rhénan aprés les derniéres glaciations.

Pour le chabot, comme pour les truites et le chevaine, il est donc recommandé d ‘adopter
des unités de gestion a I’échelle nationale correspondant aux grands bassins hydrogra-
phiques, comme le prévoit la loi.

Echelle régionale

A I’échelle régionale, les études montrent que le degré de différenciation génétique des
populations augmente fortement avec la distance géographique les séparant (fig. 44).
Dans I’ensemble, les différences entre les populations de chabot sont faibles pour un
éloignement de 0 a 10 km, moyennes pour une distance de 10 a 20 km, fortes pour 20 a
50 km et tres fortes pour plus de 50 km.

Au total, 85% des Fst mesurés sont significatifs (fig. 45). La proportion de différences
significatives augmente fortement avec la distance entre les populations (fig. 46). Des
différences moyennes significatives sont ainsi observables a partir d’un éloignement de
20 km. Localement, les chabots de riviere se distinguent nettement de leurs homo-
logues de lac aussi bien sur le plan morphologique que génétique.

Les études génétiques effectuées montrent que la plupart des populations de chabot étu-
diées sont génétiquement distinctes les unes des autres. Chacune d’elle doit donc étre
considérée comme une unité de gestion a part entiere (MU). En général, les différences
apparaissent déja au sein d’un méme cours d’eau a trés petite échelle. Une gestion par
troncon de quelques kilometres s’impose donc afin de préserver durablement le patrimoine
génétique de chaque population locale.
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Fig. 44 > Moyenne des différences génétiques observées dans un méme bassin versant selon la distance
entre les populations
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Fig. 45 > Proportion de valeurs Fg; significatives observées entre les populations d’'un méme bassin
versant
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Fig. 46 > Proportion de différences génétiques significatives observées en fonction de la distance entre
les populations le long des cours d’eau

100%
90%
80%
70%
60%
50%
40%
30%
20%
10%

0%

% F4; significatif

0-5 5-10  10-20 20-50 50-100 >100
Distance [km]




743

744

Génétique et Péche. Synthése des études génétiques et recommandations en matiére de gestion piscicole OFEV 2016 ‘

66

Adaptations locales

Cet aspect n’a pas été étudié chez le chabot. Des différences morphologiques ont
cependant été constatées entre les poissons vivant en cours d’eau et ceux vivant en
milieu lacustre.

Unités de gestion du chabot

Les recommandations suivantes peuvent étre émises pour la gestion du chabot en
Suisse a I’échelle régionale:

> La Suisse n’abrite qu’une seule espéce de chabot:

— Cottus gobio présent dans les bassins du Rhéne, du Doubs, du Rhin, du P6 et de
I’Inn

> Les ESU suivantes ont pu étre définies en Suisse:
— Bassin hydrographique du Rhéne (Doubs et Allaine)
— Bassin hydrographique du Léman et du Rhin
— Bassin hydrographique du Danube
— Bassin hydrographique du P6

> Conformément a la loi, les grands bassins de Suisse (Rhéne, Doubs, Rhin, Tessin,
Inn) doivent étre gérés séparément.

> Les chabots vivant dans des secteurs distants de plus de 20 km dans un méme cours
d’eau doivent étre considérés comme des unités de gestion différentes (MU). Pour
les repeuplements, il est donc recommandé d’utiliser des chabots issus de popula-
tions voisines.
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8 > Les corégones (Coregonus sp.)

8.1 Statut taxonomique

Il existe une grande variété d’espéces de corégones (Coregonus sp.) en Suisse. Pendant
longtemps, les différentes especes de corégones vivant dans les lacs ont été qualifiées
de formes, d’écotypes ou de races. En raison de la présence sympatrique d’especes
différentes au sein d’un méme lac, les spécialistes s’accordent aujourd’hui sur le fait
gu’il convient bien de parler d’espéces distinctes [8]. On estime a environ 32 le nombre
d’especes de corégones ayant vécu en Suisse.

L’EAWAG travaille actuellement a un traitement taxonomique des données morpholo-
giques et génétiques disponibles et a I’élaboration de recommandations pour la gestion
des espéces de corégones dans les différents lacs. Ce travail fera I’objet d’un rapport
spécifique et les résultats touchant a la génétique des corégones ne sont pas détaillés
dans le présent document.

82 | Synthése des études génétiques sur les corégones et recommandations
en matiere de gestion piscicole

821 | Echelle nationale et régionale

Diverses études montrent que les différents corégones vivant au sein d’un méme lac se
distinguent aussi bien sur le plan morphologique que génétique. Ils doivent donc étre
considérés comme des especes distinctes. Pour préserver I’exceptionnelle diversité des
corégones encore présente dans les lacs suisses, il est donc impératif d’éviter toute
altération anthropique des écosystémes lacustres. A I’intérieur de chaque lac, chaque
espéce de corégone doit faire I’objet d’une gestion spécifique. Cela peut toutefois
s’aveérer difficile dans la mesure ou différentes espéces peuvent étre prises dans les
mémes filets lors de la capture de géniteurs. Il est donc conseillé d’observer les régles
suivantes:

> Eviter les croisements entre poissons capturés a différentes profondeurs. Les filets
(péche de géniteurs) doivent si possible étre placés parallelement a la rive. Ceci est
particulierement important entre 0 et 30 m de profondeur.

> Choisir une largeur de maille adaptée aux espéces ciblées. Plusieurs espéces de
corégones présentent des taux de croissance différents.

> Renoncer au repeuplement si une capture ciblée s’avére impossible et/ou si I’utilité
d’une telle démarche n’a pas été démontrée.
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Unités de gestion des corégones

Les recommandations suivantes peuvent étre émises pour la gestion des corégones en
Suisse:

> Chaque espece de corégone constitue une unité de gestion a part entiere. Lorsqu’une
espece est présente dans plusieurs lacs (comme I’albeli dans les lacs de Walenstadt
et de Zurich), les populations de chaque lac doivent étre considérées comme des uni-
tés de gestion indépendantes d’une méme espece (MU).
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> Le brochet (£soxsp.)

Statut taxonomique

Deux especes de brochet sont présentes en Suisse, respectivement au nord (Esox
lucius) et au sud des Alpes (Esox cisalpinus). Les deux espéces sont exploitées et ont
fait I’objet d’intenses mesures de repeuplement. Toutefois, peu d’études génétiques ont
été effectuées jusqu’a aujourd’hui. Les résultats de deux publications scientifiques sont
présentés ci-apres [37, 38].

Etudes a I'échelle nationale
Une seule et unique étude genétique basée sur 108 individus originaires de 20 popula-

tions européennes (dont douze en Suisse, fig. 47) a été effectuée sur le brochet [37].
Les analyses ont été réalisées a partir de I’ADN mitochondrial.

Fig. 47 > Sites de prélevements en Europe et en Suisse [37] et fréquences respectives des différents
haplotypes (H1-H11)
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Au total, onze haplotypes ont été identifiés, dont quatre dans les populations suisses
(H1, H2, H3 et H11). Dans I’ensemble, la diversité génétique des populations de
brochet au niveau de I’ADN mitochondrial est faible par rapport a celle d’autres es-
péces. Les brochets du Tessin présentent un haplotype spécifique (H11) qui n’est pas
présent au nord des Alpes. Cela indique que les brochets du nord et du sud des Alpes
appartiennent a des lignées génétiquement différentes qu’il convient de gérer séparé-
ment.
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Etudes a I’échelle locale ou régionale
Les brochets du Léman

Quelques brochets du Léman ont fait I’objet d’une étude taxonomique francaise [38].
Cette derniére a analysé 65 individus a partir de leur ADN mitochondrial et nucléaire.

Les résultats attestent de la présence concomitante de génes appartenant a la lignée du
nord et du sud des Alpes. Curieusement, les échantillons analysés dataient de la pre-
miére moitié du XIX¢ siécle, ce qui tend a démontrer que les deux lignées sont arrivées
dans le lac naturellement. Des études complémentaires s’averent nécessaires pour
confirmer la présence d’E. cisalpinus dans d’autres parties de la Suisse romande.

Synthése des études génétiques sur le brochet et recommandations en
matiére de gestion piscicole

Echelle nationale

Les connaissances actuelles sont encore trop lacunaires pour définir des unités de
gestion chez le brochet. L’étude génétique réalisée semble démontrer I’existence de
deux lignées génétiquement distinctes au nord et au sud des Alpes. La lignée du sud
correspond probablement a E. cisalpinus et celle du nord a E. lucius.
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10 > L’omble chevalier (Sa/velinus sp.)

101 | Statut taxonomique

Les spécialistes supposent que, comme les corégones, les ombles chevaliers se sont
différenciés en plusieurs espéces au sein des différents lacs (O. Seehausen, communi-
cation personnelle). Les études sur le sujet ne sont pas encore achevées. Depuis les
travaux de Brunner [39], seule une étude a été publiée en Suisse a ce jour.

102 | Etudes a I’échelle locale ou régionale
10.2.1 | Les ombles chevaliers du Léman et du lac de Neuchatel

Un total de 386 ombles chevaliers (Salvelinus sp.) issus de 20 populations du Léman,
du lac de Neuchatel, du lac du Bourget et de deux piscicultures ont été analysés a partir
de neuf loci microsatellites dans le cadre d’un travail de master [40]. L’objectif princi-
pal était de retracer I’évolution des caractéristiques génétiques des ombles chevaliers
au cours des 50 derniéres années.

Les résultats montrent qu’au sein d’un méme lac, les ombles provenant de différents
sites ne présentent pas de différences génétiques significatives. De méme, la comparai-
son entre lacs n’a révélé de différence significative qu’entre le Léman et le lac du
Bourget (Fst entre 0,0340 et 0,040). Une comparaison avec des données historiques
révéle que les caractéristiques génétiques des ombles chevaliers du Léman se sont
modifiées au cours du temps.

103 | Synthése des études génétiques sur 'omble chevalier et recommandations
en matiére de gestion piscicole

La seule étude récente ne livrant pas de résultats concluants sur la génétique de I’omble
chevalier, les résultats d’études plus anciennes (voir résumé dans [1]) sont pris en
compte dans la synthése.

Les études menées jusqu’a présent montrent qu’en général, les ombles chevaliers
(Salvelinus sp.) vivant dans différents lacs se distinguent sur le plan génétique. Il con-
vient donc de les considérer comme des unités de gestion indépendantes (MU).
L inexistence de différences génétiques constatée entre les ombles chevaliers du lac de
Neuchatel et de ceux du Léman ou de ceux du lac du Bourget constitue une exception
dont I’origine s’explique par des transferts de poissons entre ces lacs. Il est d’autre part
probable que certains lacs abritent plusieurs espéces d’omble vivant en sympatrie.
Celles-ci doivent alors étre gérées séparément.




11

Génétique et Péche. Synthése des études génétiques et recommandations en matiére de gestion piscicole OFEV 2016 ‘

72

> Le gardon (Rutilus rutilus)

Statut taxonomique

En Suisse, le gardon (Rutilus rutilus) est autochtone dans les bassins du Rhin, du
Rhone et du Danube. Il a été introduit au sud des Alpes, ou il s’hybride avec I’espéce
qui y est native, le triotto (Rutilus rubilio). L ’analyse présentée ci-dessous synthétise
les résultats d’études menées par ’EAWAG et le canton d’Argovie.

Etudes a I’échelle nationale

Le gardon (R. rutilus) n’a fait I’objet que d’une seule étude génétique a I’échelle natio-
nale. Au total, 94 poissons issus des lacs de Hallwil, de Brienz, de Walenstadt, de
Neuchatel et du Léman ont été analysés a partir de 65819 loci SNP.

Les résultats montrent que les gardons issus des différents lacs ne se distinguent que
partiellement les uns des autres (tableau 7). Dans les comparaisons par paire, 4 diffé-
rences sur 10 ne s’avérent pas significatives. Par ailleurs, les différences morpholo-
giques observées chez les gardons issus de plusieurs lacs n’ont pas pu étre mises en
relation avec les différences génétiques identifiées. L auteur conclut donc que les diffé-
rences morphologiques observées s’expliquent par un phénoméne de plasticité phéno-
typique plutdt que par des adaptations locales.

Tab.7 > Degré de différenciation génétique (Fsr) entre populations de gardon (R. rutilus) (en dessous de la
diagonale) et valeurs de p correspondantes (au-dessus de la diagonale)

Leman Hallwil Brienz Walen Neuchatel
Leman - 0,3988 0,000 0,0469 1,000
Hallwil 0,02178 - 0,000 0,000 0,4497
Brienz 0,01900 0,01984 - 0,000 0,000
Walen 0,02573 0,03023 0,03365 - 0,1251
Neuchatel 0,00129 0,01924 0,01599 0,02194
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Etudes a I’échelle régionale
Les gardons de la retenue de Wettingen

Dans cette étude [41], des gardons prélevés dans les retenues de Wettingen et de Letten
sur la Limmat ont été comparés a des gardons utilisés pour les repeuplements (issus
d’une pisciculture allemande) (fig. 48). Au total, 120 individus ont été analysés a partir
de six loci microsatellites. L ’objectif était de savoir si les poissons de la pisciculture
allemande pouvaient étre utilisés pour repeupler la retenue de Wettingen et, dans le cas
contraire, si les repeuplements effectués dans le passé avaient déja eu un impact sur les
caractéristiques génétiques de la population locale.

Fig. 48 > Localisation des sites de prélévements

L 'origine exacte des poissons de la pisciculture allemande n ’est pas connue [41].
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Les résultats de I’analyse génétique des trois populations de gardon (Wettingen, Letten
et pisciculture) montrent que les poissons de pisciculture sont génétiquement tres diffé-
rents de ceux des deux populations autochtones de la Limmat (Wettingen et Letten).
Les gardons allochtones issus de la pisciculture allemande ne devraient donc pas étre
utilisés pour les repeuplements. Les résultats montrent également qu’une partie des
gardons de repeuplement a survécu et a pu se reproduire avec les gardons autochtones,
ce qui a conduit a une introgression génétique dans la population naturelle. Toutefois,
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la majeure partie de la population de Wettingen est encore constituée du pool autoch-
tone et présente encore une diversité génétique suffisante. Les auteurs de I’étude
déconseillent fortement de poursuivre les repeuplements avec des gardons allochtones.

Synthése des études génétiques sur le gardon et recommandations en
matiére de gestion piscicole

Echelle nationale

Les deux études génétiques effectuées sur le gardon (R. rutilus) livrent trop peu d’in-
formations pour la définition d’unités de gestion. Dans I’étude a I’échelle nationale, six
comparaisons par paire sur dix sont significatives; il est donc probable que la Suisse
abrite plusieurs MU. Malgré I’utilisation de méthodes génétiques permettant d’identi-
fier des adaptations locales, aucune n’a pu étre mise en évidence chez le gardon.
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12 > La perche commune (Perca fluviatilis)

121 | Statut taxonomique

En Suisse, la perche commune (Perca fluviatilis) est autochtone dans les bassins du
Rhin, du Rhone, du Danube et du P&. La synthése ci-aprés présente les résultats
d’études menées par PEAWAG et I’Université de Constance.

122 | Etudes a I’échelle nationale

La génétique de la perche commune (P. fluviatilis) n’a fait I’objet que d’une seule
étude a I’échelle nationale [42]. Au total, 59 poissons issus des lacs des Brenets, de
Brienz, de Joux, de Lugano, des Quatre-Cantons et de Neuchatel ont été analysés a
partir de leur ADN mitochondrial. L’objectif était de savoir si la Suisse a été colonisée
par plusieurs lignées différentes de perche. Les résultats montrent que toutes les
perches étudiées appartiennent a la méme lignée évolutive [42].

123 | Etudes a I’échelle régionale
12.3.1 | Les perches du lac de Constance

Dans une premiéere étude menée en 2001 [43], 162 perches communes prélevées a
différents endroits du lac de Constance (Obersee et Untersee) ont été comparées entre
elles sur la base de cinq loci microsatellites. A titre de comparaison, des perches issues
des lacs de Zurich et de Walenstadt ont également été analysées (fig. 49). L’étude
montre que le lac de Constance abrite deux populations génétiquement distinctes, la
premiére occupant plutdt la partie occidentale du lac et la seconde plut6t sa partie
orientale. Aucune différence significative n’a pu étre observée entre les populations des
lacs de Zurich et de Walenstadt. Ces deux populations sont cependant génétiquement
différentes de celles du lac de Constance.
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Fig. 49 > Localisation des sites de prélevements des perches dans le lac de Constance, le lac de Zurich et
le lac de Walenstadt [43]

Lake Zurich

Dans une étude de 2004, I’ADN mitochondrial de 82 perches issues de deux popula-
tions distinctes du lac de Constance a été examiné [44]. Les analyses montrent que les
perches du lac de Constance dérivent de deux lignées génétiques trés anciennes qui se
sont hybridées dans le lac, avant que n’apparaissent les populations actuelles généti-
quement différenciées. Cela signifie que les deux populations génétiquement distinctes
sont probablement apparues de fagon sympatrique dans le lac et ne sont pas le résultat
de deux vagues distinctes de colonisation.

Une nouvelle étude a ensuite montré que les hybrides entre les deux populations du lac
de Constance présentent une fitness inférieure aux descendants non hybrides de I’une
ou de I'autre des populations [45]. Ce constat atteste de I’existence de mécanismes
d’isolement qui empéchent un mélange des populations. De ce fait, les deux popula-
tions peuvent quasiment étre considérées comme deux especes distinctes qui se seraient
différenciées aprés la colonisation du lac.

Enfin, une étude de 2015 révele que les perches a nageoires jaunes du lac de Constance
sont génétiquement différentes des perches a nageoires rouges du méme lac [46]. La
répartition exacte des deux phénotypes dans le lac reste encore a préciser. Curieuse-
ment, les perches jaunes semblent plus fortement attaquées par des parasites que les
perches rouges.
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Synthése des études génétiques sur la perche commune et
recommandations en matiere de gestion piscicole

Echelle nationale

Malgré une étude effectuée sur six lacs suisses, la définition d’unités de gestion reste
difficile pour la perche. Dans une autre étude, il a été démontré que les perches du
complexe lac de Zurich / lac de Walenstadt étaient génétiqguement distinctes de celles
du lac de Constance.

Echelle régionale

A Péchelle régionale, les perches du lac de Constance ont été étudiées a plusieurs
reprises au cours des derniéres années. Ces études montrent que le lac abrite plusieurs
populations génétiquement différenciées, qui pourraient étre considérées comme des
especes a part entiére.
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> L’eépinoche (Gasterosteus aculeatus)

Statut taxonomique

En Suisse, les épinoches sont représentées par une espéce (Gasterosteus aculeatus)
dans les bassins du Rhin, du Rhoéne, du Danube et du P&. Au début du XIX® siecle,
cette espece n’était observée que dans la région de Bale [47]. Elle a aujourd’hui coloni-
sé une grande partie des eaux suisses.

Synthése des études a I’échelle nationale et régionale

Les conclusions rapportées ci-dessous se basent sur diverses publications scientifiques
[48-56]. Elles sont mentionnées ci-aprés sans formuler de recommandations de ges-
tion:

> Les épinoches de Suisse présentent une trés grande diversité morphologique. Le
nombre de plaques osseuses, notamment, peut fortement varier.

> La Suisse a été colonisée par trois lignées évolutives différentes. Celles-ci se sont
croisées dans certaines régions, notamment en Suisse centrale.

> Les épinoches se sont adaptées a différentes formes de vie (en eau courante et en eau
dormante). Ces adaptations se sont produites au cours des 140 derniéres années, ce
qui est tres court a I’échelle de I’évolution.

> L’épinoche est un sujet de choix pour I’étude des adaptations locales et de la diffé-
renciation des espéces. La Suisse représente un cas particulierement intéressant
puisque la majeure partie de son territoire n’a été colonisé par I’épinoche qu’au
cours des 140 derniéres années, de sorte que les adaptations observées se sont néces-
sairement produites en ce laps de temps.
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> Annexes

Méthodes génétiques utilisées

Les méthodes génétiques a disposition des chercheurs se sont nettement améliorées ces
derniéres années. En moins de 20 ans, on est passé de I’analyse de quelques loci a celle
du génome entier. Les possibilités qu’offrent les techniques génétiques aux gestion-
naires sont énormes et encore loin d’étre toutes exploitées [57]. En effet, il est au-
jourd’hui possible d’identifier les régions sur le génome qui sont sujettes a un effet de
la sélection naturelle, ce qui permet de mieux définir les ESU d’une maniére objective.
Ces méthodes sont par contre encore trés récentes et peu accessibles aux gestionnaires.
Leur utilisation en gestion halieutique ne saurait pourtant tarder.

Pour rappel, I’élément de base de toutes les méthodes appliquées en génétique des
populations est I’acide désoxyribonucléique (ADN). L’ADN contient toute I’informa-
tion génétique permettant le développement et le fonctionnement des étres vivants. Il
est généralement formé de deux brins antiparalleles enroulés en une double hélice.
Chez les poissons, I’ADN est contenu dans le noyau des cellules sous forme de chro-
mosomes et dans les mitochondries. Deux copies de chague chromosome sont pré-
sentes dans le noyau. Ainsi, dans chaque cellule, tous les génes possédent deux copies,
qui sont appelées alléles.

Nous présentons ici brievement les méthodes qui ont été le plus couramment appli-
guées pour les études citées dans ce document.

Méthode de I’ADN mitochondrial

L’ADN mitochondrial se caractérise par une héritabilité uniparentale, car il est uni-
guement contenu dans les mitochondries de I’ovule de la femelle et pas dans le sperme
du male. L’ADN mitochondrial provient donc uniquement de la lignée maternelle et se
présente sous la forme d’un seul jeu de chromosomes appelé haplotype. Comme
chaque cellule contient un nombre de copies important d’ADN mitochondrial, il est
relativement aisé de I’isoler. Par ailleurs, cet ADN n’est pas soumis aux recombinai-
sons génétiques. Les différences entre haplotypes sont ainsi uniquement imputables
aux mutations ponctuelles neutres accumulées dans le temps.

Le séquencage d’un locus mitochondrial est la méthode la plus couramment
utilisée ces dernieres années en phylogénétique afin d’identifier les lignées évolu-
tives. Elle permet de définir des ESU.
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Méthode des microsatellites

Sur I’ADN nucléaire, certaines courtes successions de nucléotides, appelées par la suite
loci microsatellites, se répétent a trés haute fréquence. Ces microséquences ne sont pas
codantes, et ne sont en regle générale pas influencées par la sélection naturelle. Cette
caractéristique rend ces marqueurs utiles pour des études des processus évolutifs
neutres, non influencés par la sélection. En principe, plus le nombre de loci de microsa-
tellites différents analysés en paralléle est élevé, plus les résultats sont robustes.

Cette technique est notamment utilisée pour décrire la structure génétique fine d’une
espéce, afin de hiérarchiser les populations en sous-unités. Elle permet également de
quantifier les flux génétiques entre plusieurs sous-structures. Grace a des traitements
mathématiques, il est possible de dégager des groupes ou «clusters» génétiques parmi
une méme unité taxonomique.

C’est la méthode la plus couramment utilisée pour la gestion des populations. Elle
permet d’identifier les MU.

Méthode des AFLP

L’analyse des AFLP (Amplified fragment length polymorphisms) est une méthode
assez répandue pour les études phylogénétiques et génomiques [58-59]. Les AFLP
sont des fragments d’ADN de 50 a env. 600 paires de base distribués sur le génome
entier. Une fois I’amplification PCR des AFLP accomplie, la présence ou I’absence de
chacun de ces fragments est utilisée pour différencier les groupes d’individus.

Les AFLP présentent trois avantages intéressants. Premiérement, il est possible d’ana-
lyser des centaines de loci sur un génome avec un nombre restreint d’amorces ou
«primers». Deuxiémement, la méthode est éprouvée et applicable a n’importe quelle
espece. Troisiemement, les AFLP ne sont pas tous sélectivement neutres. 1l est ainsi
possible d’identifier des régions ou des génes influencés directement par la sélection
naturelle.

C’est une méthode qui a couramment été utilisée ces dernieres années en phylogé-
nétique et en biologie de I’évolution. Elle est aujourd’hui remplacée par des mé-
thodes génomiques plus avancées (comme le séquencage du génome entier). Elle
permet de définir des MU et des ESU.

Méthode des SNP

La méthode des SNP (Single-nucleotide polymorphism) est basée sur la variation
(polymorphisme) d’une seule paire de bases de nucléotides du génome. Pour I’analyse,
plusieurs dizaines de milliers de SNP issus de tout le génome sont utilisés en paralléle.
Ils peuvent donc se retrouver au sein de régions codantes ou de régions non codantes
du génome.
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Un grand nombre de SNP peuvent aujourd’hui étre analysés en méme temps a l’aide
des nouvelles techniques de séquencage, ce qui donne a ces données une puissance
d’investigation particulierement importante. Ainsi, il devient possible d’étudier en
détail les régions du génome qui sont soumises a la sélection naturelle. Il est alors
possible de faire le lien entre le génotype et le phénotype.

Les résultats de telles analyses permettent d’étudier en méme temps les lignées
évolutives, les ESU et les MU.

Cette méthode trouve des applications aussi bien en phylogénétique qu’en génétique
des populations. Aujourd’hui, nous ne nous trouvons cependant qu’au début de I’ere
génomique et les possibilités d’analyse et d’interprétation vont encore s’accroitre dans
les années a venir. Leur application pour la conservation et la gestion reste pour
I’instant difficile. 1l ne fait cependant aucun doute que les approches liées au sequen-
cage de larges parties du génome deviendront un jour un outil important pour les
gestionnaires.

Fst: un indicateur de différenciation génétique

La valeur Fst est utilisée pour quantifier le degré de différenciation génétique entre
populations. Elle mesure la variance génétique, soit le degré de dispersion des diffé-
rences génétiques, parmi les populations. Les valeurs Fst vont de 0 (populations parfai-
tement identiques génétiquement; aucune divergence génétique ne peut étre observée;
les populations possédent une diversité génétique commune) a 1 (populations totale-
ment différentes génétiquement; chaque population a sa propre diversité génétique).

Ainsi le Fst est un révélateur de la relation génique entre les populations. Les espéeces a
répartition large et continue, ayant un flux de genes trés élevé parmi leurs populations,
montrent des Fsr trés faibles (entre 0 et 0,05). A I’inverse, de fortes différenciations
peuvent étre observées chez des espéces a aire de répartition confinée et discontinue
ayant un échange de génes fortement limité.

Degré de diversification de I’indice Fst entre populations de la méme espece:

Fsr Signification

0< Fs7<0,05 Différenciation faible

0,05< Fst<0,15 Différenciation modérée

0,15< Fsr <0,25 Différenciation importante
Fst>0,25 Différenciation trése importante

Il est important de préciser que la valeur Fst observée est purement statistique et donc
dépendante de la taille de I’échantillon. A tel point que si les populations sont de petite
taille, la valeur peut rapidement atteindre des valeurs importantes. Inversement, I’ab-
sence d’échanges de génes entre de trés grandes populations ne correspond pas forcé-
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ment a une forte différence de variance génétique. Ainsi la valeur Fst a elle seule ne
permet pas d’émettre de recommandations de gestion. Elle constitue toutefois un bon
indicateur des différences génétiques entre populations.

Il faut également noter que le Fst ne permet pas a lui seul de définir les especes. Le fait
que deux populations présentent un Fst trés élevé ne signifie pas automatiquement
qu’elles correspondent a deux espéces différentes. De méme, un Fst moyen n’implique
pas nécessairement que les deux espéces étudiées n’en forment en réalité qu’une seule.
Ainsi, les chabots étudiés dans deux cours d’eau appartenaient a la méme espéce
(Cottus gobio) alors que le Fst était de 0,2. A I’opposé, I’Albeli et le Balchen (deux
corégones) du lac des Quatre-Cantons constituent bien deux espéces distinctes, bien
que le Fsr affiche une valeur de 0,11. Il apparait donc nettement que d’autres para-
meétres, d’ordre biologique et morphologique, doivent étre pris en compte pour définir
les especes.
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Acide désoxyribonucléique (ADN)

L’acide désoxyribonucléique (ADN) est une macromolécule porteuse
de I'information génétique présente dans le noyau, les mitochondries
et les chloroplastes (chez les plantes). L’ADN est un polymére de
nucléotides composés d’un sucre, d’une base azotée et d’un acide
phosphorique. Il est formé de deux chaines antiparalléles reliées par
des liaisons d’hydrogéne entre les bases. La succession de ces paires
de bases azotées est le support de I'information génétique.

Allele

Les alléles correspondent a différentes versions d’un méme gene.
Dans le cas des microsatellites, les fragments de différentes
longueurs sont considérés comme des alléles.

Analyse STRUCTURE

Dans ce type d’analyse, on tente d’assigner chaque individu étudié a
une population génétiquement indépendante sur la base de ses
caractéristiques génétiques. Cette assignation est d’autant plus facile
que la distance génétique entre les populations est élevée. La pro-
babilité qu’un individu appartienne a une population est calculée et
les résultats sont généralement présentés sous la forme d’un
diagramme en barres. Une analyse STRUCTURE permet également
dans certains cas d’identifier les hybrides.

Chromosome
Structure en forme de brindille présente dans chaque noyau cellulaire
qui porte I'information génétique de chaque étre vivant.

Concept biologique d’espéce
Une espéce est un groupe de populations capables de se reproduire
et isolées d’autres groupes par des barriéres reproductives.

Consanguinité
Reproduction entre individus présentant un fort degré de parenté.

Dérive génétique
Fluctuation aléatoire (donc non définie par la sélection naturelle) des
fréquences alléliques d’une population.

Fitness

La fitness décrit la probabilité de survie et de reproduction d’un
individu ainsi que le nombre de descendants produits. Plus I'individu
est adapté a son environnement, plus sa fitness est élevée.

Flux génétique

En biologie de I’évolution, ce terme décrit les échanges de génes
entre populations d’'une méme espéce ou au sein d’une méme
population (par I'effet de migrations par exemple).

Fréquence allélique
Fréquence a laquelle se trouve I'alléle d’un géne a I'intérieur d’une
population.

Fst

Le Fsr correspond a la proportion de la variance des fréquences
alléliques qui s’explique par la répartition des individus en plusieurs
populations différentes [56]. Les valeurs calculées vont ainsi de 0
(les populations sont génétiquement identiques) a 1 (les populations
sont génétiquement totalement différentes). Voir également les expli-
cations en annexe.

Géne

Unité héréditaire portée par le chromosome qui code pour une
protéine ou sa régulation. Influence les caractéristiques
morphologiques et physiologiques d’un individu.

Génétique des populations

Partie de la génétique qui a pour objet I’étude de la distribution et des
changements de la fréquence des alléles a I’échelle des populations,
sous l'influence des mutations, de la sélection naturelle, de la dérive
génétique, de la migration et des recombinaisons.

Génome
Le génome ou patrimoine héréditaire est I’ensemble du matériel
génétique d’une cellule ou d’un étre vivant.

Génotype
Somme de toutes les variantes alléliques d’un individu pour un ou
plusieurs loci.

Goulot d’étranglement démographique

En génétique des populations, une perte de la diversité génétique
d’une population suite a une réduction considérable (temporaire) du
nombre d’individus de la population ou de I’espéce.

Haplotype
Un haplotype est un groupe d’alleles de différents loci situés sur un
méme chromosome et habituellement transmis ensemble.

Hétérozygote
Individu qui présente deux alléles différents sur le méme locus des
chromosomes homologues.

Homozygote
Individu qui présente deux alléles identiques sur le méme locus des
chromosomes homologues.

Hybridation

En biologie, un hybride est un individu résultant du croisement entre
genres, especes, sous-espéces ou lignées différentes. Le terme
d’hybridation désigne ce processus.

Introgression

Transfert d’'un géne, d’un chromosome, d’un segment chromosomique
ou d’un génome d’une espece ou d’une population a une autre suite a
une hybridation.

Locus (pluriel loci)
Emplacement sur un chromosome (géne ou microsatellite par
exemple).
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Microsatellite
Locus caractérisé par la répétition fréquente de courtes séquences
d’ADN (3’-5’ par exemple).

Mutation
On appelle mutation toute modification du matériel génétique qui se
transmet ou peut étre transmise a la génération suivante.

Phénotype
Ensemble des caractéres visibles d’un individu. Le phénotype est le
résultat des interactions entre le génotype et I’environnement.

Phylogénie
Reconstitution de I’histoire évolutive de différentes lignées depuis leur
divergence a partir d’'un ancétre commun.

Plasticité phénotypique

La plasticité phénotypique est la capacité d’un génotype a exprimer
différents phénotypes en fonction des conditions environnementales.
Les individus vivant dans un méme milieu peuvent également
présenter des apparences différentes sous I’effet de cette plasticité.

Population

Ensemble d’individus se reproduisant entre eux de maniére sexuée et
vivant dans le méme espace géographique (continu) a la méme
époque.

Réaction de polymérisation en chaine (PCR)

La PCR (abréviation de I'anglais Polymerase Chain Reaction) est une
technique qui permet, a partir d’une portion de molécule d’ADN,
d’obtenir des millions de copies identiques qui pourront étre
facilement séquencées. Elle fait appel a I’enzyme ADN polymérase. Le
terme

de «réaction en chaine» se référe ici au fait que les produits des
cycles précédents servent de substrat aux cycles suivants, ce qui
induit une amplification exponentielle.

Recombinaison

La recombinaison génétique est le phénomene conduisant a I’appa-
rition, dans une cellule ou dans un individu, de génes ou de
caracteres héréditaires dans une association différente de celle
observée chez

les cellules ou individus parentaux.

Sélection naturelle

Processus tendant a favoriser la transmission aux générations
suivantes des caracteres héréditaires assurant la meilleure survie
et le meilleur succes de la reproduction au détriment des autres.

Sympatrie

En biologie, la sympatrie désigne une forme de distribution
géographique dans laquelle les aires de distribution des représentants
de deux especes, sous-especes ou populations se chevauchent,

de sorte qu’ils sont présents sur un méme territoire ou ils peuvent se
rencontrer et éventuellement s’accoupler.
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