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CONSÉQUENCES GÉNÉTIQUES DES INTRODUCTIONS D'ESPÈCES 
DE POISSONS EN L'ABSENCE D'ISOLEMENT REPRODUCTEUR : 

INTÉRÊT ET LIMITES D'UNE APPROCHE EN MILIEU EXPÉRIMENTAL. 

R. G U Y O M A R D 

Laboratoire de génét ique des po issons, INRA, Jouy-en-Josas , 78352 Cedex , France. 

R É S U M É 

Les repeuplements conduisent généra lement à la mise en con tac t de populat ions 

conspéc i f iques génét iquement di f férenciées et à l ' introgression d 'un poo l gén ique dans l'autre. 

Les conséquences de cet te introgression sur l 'évolut ion de la variabil i té génét ique et la biologie 

de la popula t ion en p lace const i tuent une quest ion d' intérêt majeur à la fo is sur les plans 

fondamenta l et appl iqué. Cet te quest ion peut être abordée en mil ieu naturel , mais l 'étude des 

per fo rmances, en piscicul ture, de c ro isements expér imentaux offre une al ternat ive intéressante. 

Nous avons appl iqué cet te approche au cas de la trui te c o m m u n e . Le succès reproducteur et 

la cro issance de cro isements expér imentaux de première et deux ième générat ions entre une 

souche domes t ique (origine at lant ique) et une souche sauvage médi ter ranéenne d e trui te 

c o m m u n e (distance génét ique s tandard de Nei = 0.10) ont été comparés . Les résultats obtenus 

ne met tent pas en év idence d ' incompat ib i l i té génomique entre les deux fo rmes et nous 

condu isent à penser que les phénomènes sélect i fs suscept ib les d'agir en mi l ieu naturel, lors 

d 'une introgression entre ces deux fo rmes, ne peuvent être que de faible intensi té. Les limites 

de cet te approche pour évaluer les conséquences génét iques des repeuplements et son intérêt 

pour la gest ion des popula t ions sont d iscutés. 

C O N S E Q U E N C E S O F F I S H I N T R O D U C T I O N IN T H E A B S E N C E O F R E P R O D U C T I V E 

I S O L A T I O N : I N T E R E S T A N D L I M I T S O F T H E E X P E R I M E N T A L A P P R O A C H . 

A B S T R A C T 

Stock ing generally results in artif icial secondary contact and introgression between 

di f ferent iated conspec i f ic popula t ions. The consequence of such int rogressions on the genetic 

and phenotyp ic variat ion in wi ld s tocks is an impor tant concern of popu la t ion genet ics and 

f isheries management . Introgression can be s tud ied direct ly on natural popu la t ions , but the 

compar i son of the f i tness of artif icial c rosses under exper imental cond i t ions offers an interesting 

al ternat ive approach . In th is paper, we report data on g rowth per formance and reproduct ive 

success of first and second generat ion crosses between a domes t i ca ted s tock and a w i ld 

Medi ter ranean populat ion of b rown t rout (Nei's s tandard genet ic d is tance be tween the two taxa 

= 0.10). Our results d id not reveal any genomic incompat ib i l i ty be tween the t w o taxa. They 

suppor t the idea that select ive ef fects are weak or non-ex is tent in int rogressed Medi terranean 

popu la t ions . In such condi t ions, low and temporary gene f low be tween dist inct geographic 

ent i t ies cou ld be beneficial to natural popu la t ions, and might be artif icially estab l ished provided 

that it is compat ib le w i th the conservat ion of the genet ic resources of the spec ies . These 

recommendat ions hold for other spec ies under similar c i rcumstances. 
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I N T R O D U C T I O N 

Lorsque l ' introduct ion condui t à mettre en contact deux populat ions appartenant à la 

m ê m e espèce , il faut s 'a t tendre à des phénomènes d 'hybr idat ion, puis d ' introgression, qui 

peuvent about i r à un brassage comp le t des gènes des deux populat ions. Ce type de si tuat ion 

pose deux p rob lèmes pr inc ipaux. 

Le premier est celui de la mise en évidence de l 'hybridat ion et de l'introgression et de 

l 'est imat ion du taux de « contaminat ion » génétique. Ce problème est d'autant plus facile à 

résoudre que les deux populat ions mises en présence sont génét iquement différenciées. Dans le 

cas de la truite commune , il est facile de mettre en évidence l' introgression entre souches 

domes t iques d'or ig ine at lant ique et populat ions méditerranéennes, grâce à deux locus protéiques 

f ixés (ou presque) pour des alleles différents dans les deux types de populat ions (BARBAT-

LETERRIER et al., 1989 ; GUYOMARD, 1989 ; BEAUDOU ef al., 1993 ; PRESA et al., 1994). Par 

cont re, la faible différenciation généralement observée entre populat ions domest iques et 

naturel les at lant iques ne permet pas de conclure sur le degré de contaminat ion de ces dernières. 

L'efficacité de nouvelles méthodes de marquage génétique pour l 'estimation du taux de 

contaminat ion génét ique par le repeuplement dans la zone atlantique est en cours d'évaluat ion. 

Le s e c o n d prob lème est celui des conséquences de l ' introgression sur la biologie et la 

valeur sélect ive de la popu la t ion en place. Cette quest ion est beaucoup plus difficile à traiter. 

Elle peut être abordée par deux approches différentes. La première est l 'étude de si tuat ions 

« h is tor iques » de repeuplement mises en évidence dans le mil ieu naturel. Ces situat ions offrent 

un accès immédia t à l 'étude in situ des effets après plusieurs générat ions de repeuplement . 

Lorsque de nombreuses s i tuat ions historiques on t été identif iées, il est toujours possible de 

réaliser une sélect ion de s i tuat ions à étudier en fonct ion de divers critères. Par contre, 

l ' in terprétat ion des résul tats d 'analyses stat ist iques réalisées sur des échant i l lons naturels est 

t rès dif f ic i le en raison de la complex i té spatiale et temporel le de la structure génét ique des 

popu la t ions don t ils sont issus, du nombre de facteurs impl iqués dans l 'évolution des 

popu la t ions et de l 'absence d 'une descr ipt ion avant repeuplement. Il est donc , en général , 

imposs ib le de t rancher entre des hypothèses de t ype neutral iste (par exemple, le repeuplement 

n'a pas d 'ef fet sur la valeur sélect ive des populat ions naturelles) et sélect ionniste (existence 

d 'ef fets sélect i fs). La seconde approche est l 'expér imentat ion, qui peut être réalisée en 

cond i t i ons naturel les, semi-naturel les (par exemple, chenal de fraie) ou en piscicul ture. 

L 'expér imentat ion permet de contrô ler un certain nombre de facteurs (choix des stades et lieux 

de repeup lement , ident i f icat ion génét ique préalable et choix des souches naturelles et 

domes t i ques , etc.) et de suivre la phase initiale de repeuplement . Ici, nous ne considérons qu 'un 

exemp le t rès s imple d 'analyse de performances de cro issance et de succès reproducteur de 

c ro isements entre une souche domes t ique et une populat ion méditerranéenne, c 'est -à-d i re 

deux taxons présentant déjà un niveau de dif ferentiat ion relativement élevé pour deux 

popu la t ions conspéc i f iques (distance génétique s tandard de Nei entre les deux taxons = 0.10, 

G U Y O M A R D , 1989). Nous d iscu tons ensuite br ièvement de l' intérêt et des l imites de 

l 'expér imentat ion pour l 'étude des conséquences génét iques de l ' introgression. 

M A T É R I E L ET M É T H O D E S 

Un cro isement diallèle entre une souche domes t ique et une souche méditerranéenne a 

été réalisé (tableau I). Les géni teurs domest iques proviennent d 'une souche domest ique 

entretenue à la piscicul ture expér imentale de l'INRA et présentant la variabilité électrophorét ique 

c lass iquement observée dans les populat ions domest iques de truite commune (PRESA ef al., 

1994 ; GIUFFRA ef al., 1996). Les géniteurs méditerranéens ont été prélevés sur la Reverotte 

(bassin du Doubs). Leur appar tenance à la sous-espèce méditerranéenne a été vérifiée à l'aide 

de dif férents marqueurs al lozymiques (deux locus : LDH-5* et TF*) et microsatel l i tes (5 locus) qui 

n'ont révélé aucune contaminat ion génét ique des repeuplements. Les huit lots produi ts (quatre 

types de cro isements répliqués) ont été incubés et élevés à la pisciculture expérimentale de 

l 'INRA. Les taux de survie des différents lots ont été suivis jusqu 'à 126 jours après la fécondat ion 
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(90 jours après l 'éclosion). Au delà, seul le lot femelle domest ique x mâle Doubs (DS) a été 

conservé. Les back-crosses ont été réalisés entre mâles DS et femel les domest iques (back-

cross FDxMH) et femel les DS et mâles domest iques (back-cross FHxMD) et incubés à 10 °C 

constants . Les taux de survie ont été mesurés au s tade mi- resorpt ion (56 jours après la 

fécondat ion). Les taux de survie entre lots ou back-crosses individuels ont été comparés par test 

de chi -deux ou par analyse de var iance à deux facteurs avec répl icats. 

Tableau I 

Plan de croisement pour la product ion des F1. FD = femelles domest iques; FS = femelles 
sauvages ; MD = mâles domestiques ; MS = mâles sauvages. No = nombre initial d'oeufs. Entre 
parenthèses, pourcentage d'embryons vivants au stade oeillé. 

Table I 

Experimental design for the production of F1 . FD = domesticated females ; FS = wild females ; 
MD = domesticated males ; MS = wi ld males. No = initial number of eggs. In brackets, percentage 
of surviving embryos at eyed stage. 

Type et nombre Type et nombre de femel les 

de mâles FD (n = 5) FS (n = 8) 

FDxMD FSxMD 

M D (n = 10) No = 1008 No = 1663 

(80.3 % ) (87.4 % ) 

FDxMS FSxMS 

M S (n = 11) No = 1019 No = 2397 

(80.5 % ) (89 % ) 

RÉSULTATS 

Surv ie d e s F1 a u s t a d e oe i l l é 

Les taux de survie et les nombres initiaux d 'oeufs fécondés sont présentés dans le 

tableau I. Les tes ts de ch i -deux (1 ddl) sur les taux de survie ne sont pas signif icat i fs entre lots 

issus du même type de femel les (p = 0.17 pour SD et SS ; p = 0.91 pour DD et DS), mais sont 

hautement signif icat i fs entre lots issus du même type de mâles (p < 0.001). Ces différences 

signif icat ives sont at t r ibuables à un effet maternel non génét ique (effet de la qual i té d e l'oeuf). 

Surv ie e t c r o i s s a n c e d e s F1 de l ' é c l o s i o n à 126 j o u r s 

L'évolution de la survie sur cet te pér iode est i l lustrée par la f igure 1. L'analyse de variance 

à deux facteurs ne fait apparaître aucun terme (mâle, femel le ou interact ion) significatif, à 

l 'except ion de l ' interact ion mâle x femel le qui est signif icat ive à 126 jours (p < 0.03). Cette 

interact ion peut résulter des taux de survie plus élevés des deux t ypes d 'hybr ides par rapport 

aux deux lots parentaux. La cro issance des F1 est présentée sur la f igure 2. Les lots 

domest iques montrent une cro issance supérieure à cel le des hybr ides, qui ont eux-mêmes une 

cro issance supér ieure à cel le des lots sauvages. L'analyse de var iance à deux facteurs du poids 

à 126 jours fait apparaître un effet mâle signif icatif (p < 0.01) et un effet femel le non signif icatif 

(p = 0.07). L 'absence d'effet signif icati f femel le pour la c ro issance pourrai t s 'expl iquer par le fait 

que les effets maternels non génét iques, favorables aux descendan ts de femelles sauvages, 

pourraient cont rebalancer les effets génét iques, favorables aux descendants de femelles 

domest iques, au cours de la pér iode considérée. 
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Figure 1 

Taux de survie dans les quatre lots F1 en fonction du nombre de jours après la fécondation. 

L'identification des géniteurs est identique à celle du tableau I. 

Figure 1 

Evolution of the survival rate in the F1 during the 126 days fol lowing the fertil ization date. 

Parents are identified as described in table I. 

S u r v i e d e s b a c k - c r o s s e s 

Le tab leau II donne la survie des back-crosses ainsi que des témoins domest iques purs 

(MD x FD) au s tade oeil lé et à mi - résorp t ion . Les taux de survie sont excel lents dans la majorité 

des cas . Il y a une var iat ion notab le des taux de survie à 56 jours entre back-crosses issus de 

femel les domes t iques . Ces var iat ions semblent pouvoi r être à nouveau attr ibuables à des effets 

materne ls non génét iques, car ces taux de survie ne sont pas signi f icat ivement différents de 

ceux des témo ins issus des mêmes femel les à l 'except ion du lot MH5xFD4. Les back-crosses 

issus d e femel les hybr ides présentent tous des taux de survie élevés (> 86 % ) . 

D I S C U S S I O N 

Les taux de survie t rès élevés de F1 et back-crosses, présentés c i -dessus, signifient qu' i l 

n'y a pas , ou pra t iquement pas, de mortal i té sélect ive des génotypes et nous permettent de 

cons idérer les incompat ib i l i tés génét iques entre le génome de la souche domest ique et celui de 

la popu la t ion médi ter ranéenne, si elles existent, c o m m e négl igeables. Nous avons même 

observé une supér ior i té s ta t is t iquement significative des hybr ides F1 par rapport aux deux lots 

parentaux pour le taux de survie. Des résultats analogues ont été ob tenus sur des croisements 

expér imen taux impl iquant des taxons présentant parfois des niveaux de différenciation bien 

supé r i eu rs à ceux qu i son t obse rvés entre souches d o m e s t i q u e s et popu la t ions 

méd i te r ranéennes de truite c o m m u n e (CHEVASSUS, 1 9 7 9 ; HALLIBURTON ef a/., 1 9 8 3 ; 

F E R G U S O N ef al., 1985b et c ; ALLENDORF et LEARY, 1 9 8 6 ; FERGUSON ef al., 1 9 8 8 ; 

G U Y O M A R D et FORNERIS, résultats non publiés). Bien qu 'en théorie il suffise d 'une dif férence 

à un seul locus pour engendrer une incompatibi l i té génét ique entre deux génomes, les données 

e x p é r i m e n t a l e s semb len t mon t re r qu ' i ncompat ib i l i t és géné t i ques et anomal ies de 

d é v e l o p p e m e n t ne se mani festent pas de façon notable tant que les deux génomes n'ont pas 
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Figure 2 

Evolution du poids individuel moyen en fonction du nombre de jours après la fécondation. 

L'identification des géniteurs est identique à celle du tableau I. 

Figure 2 

Evolution of growth in the F1 groups during the 126 days fol lowing ferti l ization. Parents are 

identified as described in table I. 

divergé de façon très impor tante . Ces résultats nous condu isent à privi légier l 'hypothèse selon 

laquelle les phénomènes sélect i fs dus à la rupture d 'ensemble de gènes coadap tés consécut i fs 

à l 'hybr idat ion, en mil ieu naturel , entre souches domest iques et médi ter ranéennes ne peuvent 

être que de faible intensité. Pour mesurer de façon plus précise le degré d ' incompat ib i l i té 

génét ique ent re g é n o m e s et dé tec te r d 'éventue ls ef fets sé lect i fs fa ib les liés à cette 

incompat ib i l i té, des é tudes expér imenta les sur la c inét ique du déve loppement embryonnaire, 

l 'ontogenèse de la régulat ion des gènes, le degré d 'asymétr ie morpho log ique ou les relations 

entre niveau d 'hétérozygot ie et per fo rmances pour dif férentes composan tes de la valeur 

sélective ont été entrepr ises chez les sa lmonidés. Les résultats ob tenus à partir de ce type 

d 'é tudes se sont avérés dif férents selon le type de cro isement et le cr i tère cons idérés e t n'ont 

pas permis de dégager de règle générale (HALLIBURTON et al., 1983 ; FERGUSON ef al., 1985 

a, b et c ; LEARY et al., 1985 ; FERGUSON et al., 1988). De plus, elles ont été str ictement 

l imitées à l 'étude de cro isements F 1 . Seule l 'existence d 'une relat ion signif icat ive entre niveau 

d 'hétérozygot ie et per fo rmances pour d iverses composan tes de la valeur sélect ive a été très 

f réquemment mise en év idence (ALLENDORF et LEARY, 1986). Ce t ype d 'approche mériterait 

d'être déve loppé dans le cas de la truite commune . 

Si l 'expér imentat ion en piscicul ture nous semble par t icu l ièrement adaptée à l 'étude des 

phénomènes d ' incompat ib i l i té génét ique entre génomes et de stabi l i té de déve loppement des 

hybr ides, il est cependant clair que cet te approche présente cer ta ines l imites. Elle ne permet 

pas de mettre en év idence la mise en p lace éventuel le de barr ières reproduct ives d e type 

compor tementa l (appar iement préférentiel des individus de m ê m e génotype) . D'autre part, les 

coeff ic ients de sélect ion peuvent varier en fonct ion de l 'environnement et il est donc nécessaire 

d'évaluer aussi le rôle et les modal i tés de la sélect ion d i rectement en mil ieu naturel. La mise en 

évidence de phénomènes sélect i fs en mil ieu naturel const i tue un object i f d 'un intérêt 

considérable sur le plan académique , mais difficile à at te indre pour deux raisons majeures. 

D'une part, ainsi que nous l 'avons déjà ment ionné, il est diff ici le de faire la part entre les effets 
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Tableau II 

Taux de survie au stade oeillé et à 56 jours après la fécondation de deux types de back-crosses 

et leurs témoins domestiques (cf texte pour l'identification des différents lots). 

Table II 

Survival rates at eyed stage and 56 days after fertil ization in two types of back-crosses and their 

domest icated controls (cf text for identification code of the different batches). 

G R O U P E S Taux de survie (%) Taux de survie {%) 

stade oeil lé 56 jours 

MD1xFD1 84.3 68.2 

MD2xFD3 90.8 80.8 

M D 3 x F D 4 93.0 84.5 

MH1xFD1 86.6 77.9 

M H 2 x F D 3 91.9 84.5 

M H 3 x F D 4 93.5 84.4 

MD1xFH1 95.0 87.4 

M D 2 x F H 2 92.9 88.3 

M D 3 x F H 3 97.7 94.4 

M D 4 x F D 4 90.3 82.5 

MD5xFD5 63.3 56.7 

M D 4 x F H 4 95.2 92.4 

M D 4 x F H 5 86.4 86.4 

M D 5 x F H 6 95.7 94.7 

M D 5 x F H 7 95.5 94.5 

M D 5 x F H 8 97.1 95.3 

M H 4 x F D 4 88.6 81.7 

M H 5 x F D 4 95.3 66.7 

M H 6 x F D 5 63.7 60.6 

M H 7 x F D 5 66.2 64.6 

M H 8 x F D 5 61.6 58.5 

de la sé lect ion et d 'aut res facteurs d'évolution c o m m e la dérive génét ique et la migrat ion dans 

le t ra i tement des données populat ionnel les. D'autre part, en l 'absence de phénomènes 

d ' incompat ib i l i t é génomique notable dans les cro isements expér imentaux, il est probable que 

les fo rces sélect ives imp l iquées lors de l ' introgression entre souches domest iques et 

médi ter ranéennes soient de faible intensité et d o n c difficiles à détecter (et le soient de plus en 

p lus au fil des générat ions). 

Sur le plan de la gest ion génét ique des populat ions, les conséquences du repeuplement 

peuvent être cons idérées selon deux critères. Si le critère de gest ion de la variabil i té est la 

p ropagat ion d e s souches les p lus performantes, il n'est pas exclu que les tests en milieu naturel 

condu isen t à retenir des souches domest iques. Même si le brassage des deux pools géniques 

engendre des combina isons de gènes domest iques-sauvages défavorables et une dépression 

de per fo rmances de certa ines composantes de la valeur sélect ive à court terme, il est aussi 

p robab le qu ' i l fait émerger des associat ions suscept ib les d 'accroî t re la valeur sélective et la 

capac i té d 'adapta t ion à moyen ou long terme des s tocks naturels médi terranéens. La présence 

d 'une cer ta ine propor t ion (variable selon les locus) de gènes domest iques ou at lant iques dans 

les s tocks sauvages médi ter ranéens pourrait être bénéf ique pour ces s tocks. Selon le critère de 

conserva t ion patr imoniale à long terme, le repeuplement se traduit par une perte de variabil ité 

in terpopula t ion et, à te rme, peut about i r à la dispari t ion de gènes et génotypes originaux. 
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Actuel lement, la grande major i té des populat ions médi terranéennes présente des taux de 

contaminat ion par les souches domest iques plus ou moins impor tants et l 'accent devrait plutôt 

être mis sur le second critère, celui de la gest ion patr imoniale et de la protect ion d 'un certain 

nombre de popula t ions non contaminées. 

Les stratégies de gest ion des ressources génét iques des espèces doivent être élaborées 

au cas par cas pour tenir c o m p t e de leur structure génét ique et de leur biologie propres. 

Cependant , un certain nombre de considérat ions formulées dans le cas de la truite commune 

sont général isables. La structurat ion de la variabil ité génét ique résulte toujours de la mutat ion, 

de la recombina ison, de la migrat ion, des f luctuat ions aléatoires des f réquences de gènes et de 

la sélect ion et ne cor respond pas nécessairement à une dist r ibut ion opt imale des génotypes sur 

le plan adaptat i f . Il peut donc être avisé de tenter de corr iger les conséquences du hasard en 

permettant une dif fusion l imitée des génotypes. Cet te di f fusion ne devrait cependant être 

entreprise que si l 'on d ispose de moyens permettant , paral lèlement, de garantir une bonne 

conservat ion du patr imoine génét ique de l 'espèce. 
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