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INTÉGRITÉ GÉNOMIQUE ET REPEUPLEMENTS CHEZ 
LA TRUITE COMMUNE DU VERSANT MÉDITERRANÉEN. 
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Laboratoire Génome et Populat ions, CNRS - UPR 9060, Case 063, 

Place Eugène Batai l lon, 34095 Montpel l ier Cedex 05 , France. 

R É S U M É 

La trui te c o m m u n e est une espèce manipu lée depu is près d 'un siècle. Pour remplacer 

l 'effectif prélevé par la pêche, des prat iques de déversements de trui tes d 'é levage ont été mises 

en p lace t rès tôt . Pour la truite sauvage du versant médi ter ranéen, ces repeup lements résultent 

en une introgression génét ique des t ru i tes résidantes par les trui tes d 'é levage, génét iquement 

di f férenciées. Nous avons effectué dans cet art icle une revue des données proté iques obtenues 

pou r de nombreux échan t i l l ons méd i t e r ranéens dans not re labora to i re , en es t imant 

l ' introgression domest ique et en essayant de décr i re les conséquences génét iques des 

repeuplements sur les populat ions en place. Quelques solut ions de remplacement aux 

déversements c lassiques de trui tes d 'é levage sont d iscutées. 

M o t s - c l é s : repeuplement, in t rogression, génét ique, Salmo trutta. 

G E N O M E I N T E G R I T Y A N D T R O U T S T O C K I N G IN T H E M E D I T E R R A N E A N B A S I N . 

A B S T R A C T 

The s tock ing pract ices used for b rown t rout (Salmo trutta) in the South of France result 

in secondary contac t and introgression be tween popula t ions f rom t w o genetical ly dif ferentiated 

fo rms of the same species (KRIEG and G U Y O M A R D , 1985 ; GUYOMARD, 1989) : domest ica ted 

s tocks that or ig inate f rom the At lant ic f o rm and the wi ld Medi terranean popula t ions. 

This paper reviews the protein data for 44 Medi terranean samples examined in the 

laboratory, w i th an appraisal of introgression by the domest i ca ted form and a descr ip t ion of the 

genet ic consequences of s tock ing on the exist ing populat ions. The samples were co l lected 

f rom several French depar tments : Pyrénées Orientales (12 stat ions), Hérault (5 stations), 

Vaucluse (2 stat ions), and Cors ica (25 stat ions) (see Table I). Electrophoresis on hor izontal starch 

gel revealed 28 loci . Introgression was quant i f ied using three d iagnost ic protein loci : lactate 

dehydrogenase of the eye (LDH-5*), serum transferr in (TF*) and f ructose b iphosphatase of liver 

(FBP-V). The individuals identi f ied as domes t i ca ted f ish on the basis of their geno type were 

d iscarded . Frequencies at d iagnost ic loci , expec ted heterozygosity, the deviat ion f rom panmixia 

in each sample , and domest ic introgression are given in Table II. Hétérozygote def ic i t was 

es t imated using parameter f of WEIR and C O C K H E R A M (1984). L ikewise, parameter 6 was 

used to assess whether the structure of the different samples was statist ical ly signif icant. The 

values of these t w o parameters were tes ted by permutat ion using the GENETIX 2.0 p rogramme 

(BELKHIR ef a/., submi t ted) . The popula t ions analysed can be classif ied accord ing t o their 

degree of introgression, wh ich ranged f rom 0 to 77 % . Mos t introgressed popu la t ions d isp layed 

substant ia l and signif icant hétérozygote def ici t . S tock ing is the most likely cause o f these 

imbalances. However, th is interpretat ion cannot be general ised to all t he samp les because the 

def ic i t d id not increase wi th the severity of int rogression. 
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The results as a whole tend to show that s tocking has a genetic effect on natural 

popu la t ions (with changes in their genotype, and imbalances in panmixia and linkages). The 

data also i l lustrate the weak effect of s tock ing on populat ion densit ies. This has already been 

repor ted by several authors. The various causes for this lack of success in stocking (stocking 

techn iques , learning prob lems in the wi ld environment, domest icat ion) are d iscussed. 

Introgression-free Medi terranean populat ions generally occur at high alt i tudes and they 

are pract ical ly monomorph ic . The advantages of conserv ing genetical ly pure populat ions with 

no po l ymorph i sm are d iscussed. Two solut ions that reconcile object ives as different as 

suppor t ing t rout popula t ion densit ies and protect ing biodiversity are examined : the creation of 

local strains, wh ich requires r igorous genetic management (CHEVASSUS, 1989) and the 

in t roduct ion of t r ip lo id individuals, wh ich would result in solely ecological interact ions. Finally, 

the ques t ion of the comple te interrupt ion of s tock ing in the whole area or in "genet ic 

sanctuar ies" that have been identi f ied as genetically original is d iscussed. 

Other d iagnost ic markers dist inguishing t rout of the t w o origins have been descr ibed 

recently. They prov ide informat ion on introgression at levels other than that of proteins. The 

s tudy of t he mi tochondr ia l genome gives data o n the maternal origin of each individual and 

hence on in t rogress ion th rough the mother. Finally, the s tudy of highly po lymorph ic 

microsatel l i te markers will make it possib le to dist inguish between the natural and domest ica ted 

c o m p o n e n t s of the popula t ions of the Atlantic bas in, a zone in which there are no diagnost ic 

a l lozymic loci for these t w o forms. 

K e y - w o r d s : re-s tock ing, introgression, genet ics, Salmo trutta. 

I N T R O D U C T I O N 

Les prat iques de repeuplement employées dans le sud de la France pour la truite 

c o m m u n e (Salmo trutta fario) équivalent à remettre en contact deux formes différenciées de la 

m ê m e espèce : la forme at lant ique (issue du versant at lant ique et modif iée par la domest icat ion) 

et la fo rme médi terranéenne sauvage. Sans être une introduct ion d 'espèce proprement di te, il 

s 'agi t bien d 'une introduct ion d 'un taxon , suff isamment différencié du taxon récepteur pour 

créer les déséqui l ibres décr i ts plus bas. Ceci const i tue d'ai l leurs un bon exemple où l 'espèce 

n'est pas le bon niveau d ' intégrat ion et où le taxon (ici, c'est le niveau infraspécif ique) lui est 

préférable (SASTRE et BENTATA, 1997). 

Des taxons vivant en allopatrie pendant un laps de temps suff isamment long vont se 

différencier de façon indépendante et certaines discontinuités génétiques peuvent se fixer 

(DOBZHANSKY, 1950). La remise en contact des génomes différenciés peut se traduire par une 

absence d' interact ions génét iques entre les deux taxons si l ' isolement reproducteur est total , ou 

par une hybridat ion s'il n'est que partiel. Dans le cas de génomes peu différenciés, l ' isolement 

reproducteur est très limité ou n'existe pas. La remise en contact de deux génomes peut avoir 

une origine anthropique, par introduct ion de l'une des deux formes dans une région où l'autre 

fo rme est présente. Ainsi, il n'y aura pas de zone d e contact proprement dite mais une dilution du 

pool génique introduit dans le pool du taxon qui le reçoit. Les hybridations seront en général 

ferti les et la compos i t ion génétique des taxons concernés sera susceptible d'être modif iée par 

des cro isements successifs, donnant lieu à ce qu 'on appelle une introgression (MAYR, 1974). 

C'est le cas de la truite c o m m u n e en France, pour laquelle les deux formes citées 

p récédemmen t cor respondent à des zones géographiques dist inctes (KRIEG et GUYOMARD, 

1985 ; PRESA ef ai, 1994) : la fo rme méditerranéenne, localisée sur le pourtour nord du bassin 

médi ter ranéen, et la fo rme at lant ique qui occupe le reste de l'aire de distr ibut ion de cette 

espèce. Dans le cas de la truite méditerranéenne, l 'hybridation est due à un contact secondaire 

causé par l ' introduct ion dans le mil ieu, par l 'homme, d 'une forme génét iquement différenciée : 

la f o rme domes t ique (LETERRIER ef al., 1989 ; BEAUDOU ef al., 1993). Les truites d'élevage 

dér ivent tou tes de souches d 'or ig ine atlantique. Elles ont subi une intense sélect ion en 

pisc icul ture, involontaire ou p rogrammée pour des traits part icul iers, ce qui contr ibue à 

augmenter plus encore leur di f férenciat ion par rappor t aux populat ions naturelles du sud. 
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Ces man ipu la t i ons et les i n t roduc t i ons l iées à l ' h o m m e ont c o n c e r n é de nombreux 

pays . Elles ont con t r i bué à a u g m e n t e r l 'aire de répar t i t ion nature l le de la t ru i te c o m m u n e , 

qui s ' é tend , la t i tud ina lement , du no rd de la Scand inav ie aux ve rsan ts de l 'At las e n Af r ique 

du No rd , et l ong i tud ina lemen t , de l ' Is lande à la mer d 'Ara l (BEHNKE, 1972). Son 

imp lan ta t ion dans des aires nouve l les a en généra l t rès b ien réuss i de l 'Amér ique du No rd 

à p resque tou t l ' hémisphère S u d ( M A C C R I M M O N et M A R S H A L L , 1968 ; G U Y O M A R D e r a / . , 

1 9 8 4 ; ELLIOTT, 1989). En revanche , on es t ime que les imp lan ta t i ons loca les dans des 

r ivières s i tuées sur son aire or ig ine l le son t fa ib les d ' a p r è s les résu l ta ts d 'é tudes d e 

marquage - recap tu re ou d ' e s t i m a t i o n s géné t i ques . Sur le versant méd i t e r ranéen , où ce t te 

imp lan ta t ion se t radu i t par une in t rogress ion avec la t ru i te a u t o c h t o n e , c e t aux varie de 

p resque 0 % (MORAN e r a / . , 1991 et 1993 ; B E A U D O U , 1993) à p lus de 40 % (LETERRIER 

et al., 1989). 

Ces études génét iques reposent sur la techn ique de l 'é lectrophorèse des protéines 

enzymat iques, qui est appl iquée au niveau populat ionnel depu is 1966 (BUTH, 1984 ; PASTEUR 

et al., 1987). L'étude du po lymorph isme proté ique permet de détecter la variabi l i té au niveau 

des locus qui codent pour ces protéines. Chez la truite c o m m u n e , des études al lozymiques 

impor tantes ont débuté assez tô t dans les pays ang lo-saxons (ALLENDORF ef al., 1 9 7 7 ; 

ALLENDORF et UTTER, 1979) et nord iques (RYMAN et al., 1979), et ont permis de mettre en 

év idence une impor tante st ructure génét ique chez cet te espèce. Certa ins locus se sont montrés 

part icul ièrement intéressants pour leur valeur phy logéograph ique (HAMILTON et al., 1989) et 

pour leur pouvoir de discr iminat ion entre fo rmes sauvages et s tocks d 'é levage (revue dans 

UTTER et SEEB, 1990). 

Sur le versant médi ter ranéen, l 'étude des protéines solubles permet de dist inguer les 

fo rmes domest iques d 'or ig ine at lant ique des trui tes sauvages médi ter ranéennes, g râce à deux 

locus d iagnost iques (lactate deshydrogénase de l 'oeil, LDH-5* et t ransferr ine du sé rum, TP) . Un 

trois ième locus, la f ruc tose b iphosphatase du foie (FBP-V), s 'est révélé informati f sur le versant 

médi ter ranéen car il est f ixé chez plusieurs popu la t ions non- in t rogressées (KRIEG et 

GUYOMARD, 1 9 8 5 ; LETERRIER étal, 1 9 8 9 ; P R E S A e f a / . , 1994). 

Nous nous p roposons dans le présent art icle de faire une revue des données protéiques 

obtenues pour le versant médi ter ranéen français dans notre laboratoire. Nous essaierons de 

dégager les conséquences génét iques des repeuplements sur les popu la t ions en place et de 

donner quelques indicat ions pour une meil leure gest ion de cet te espèce. 

MATÉRIEL ET M É T H O D E S 

E c h a n t i l l o n n a g e 

Les données exposées dans cet article ont été obtenues lors d 'é tudes commandées par 

divers organismes ci tés dans les remerc iements, et lors de d ip lômes soutenus dans le 

laborato i re G é n o m e et Popu la t i ons de l 'Univers i té Mon tpe l l i e r I I . Dans un souci 

d 'homogéné isa t ion , nous reprenons la liste complè te des échant i l lons analysés dans le tableau 

I, qui présente également les pr inc ipales caractér is t iques des di f férentes stat ions. Ainsi, les 

Pyrénées Or ienta les ont é té échan t i l l onnées à 13 s ta t ions répar t ies sur 5 bassins 

hydrographiques. Dans le dépar tement de l 'Hérault, des pré lèvements ont é té effectués en 

plusieurs points des réseaux de l 'Orb et de l 'Hérault. Pour le Vaucluse, deux po in ts de la Sorgue 

ont été analysés, près de la source et plus à l'aval. Enf in, 25 stat ions on t été pêchées en Corse, 

à la fo is sur la côte est et la cô te ouest . 

Deux échant i l lons de tru i tes d 'é levage ont été analysés également , afin d'avoir une 

référence domest ique. 30 tru i tes ont été prélevées pendant l 'été 1993 à la pisciculture de 

Brassac (Tarn) et à celle de la Canourgue (Lozère). 
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Département Bassin Echantillon Rivière Effectif Référence 

Sègre 1 Eyne 24 
2 Campcardos 23 

Tech 3 amont Tech 18 Berrebi (1995b) 
4 Riu Ferrer 27 

P y r é n é e s Tet 5 Carança 28 

O r i e n t a l e s 6 A l e m a n y 11 
7 Campei l le 8 
8 Nohèdes 16 

Ag ly 9 amont 13 
A u d e 10 Lladure 21 

11 Boutadio l 28 
12 A u d e amont 30 

H é r a u l t Héraul t 13 Laurounet 18 
14 Brèze 10 Berrebi (1995d) 
15 Vis 20 

Orb 16 Orb 113 Poteaux (1995) 
17 Tes 110 

V a u c l u s e Sorgue 18 amont 30 Poteaux (1995) 
19 aval 21 Berrebi (1995a) 

Tav ignano 20 amont 27 
21 Verghe l lo 18 

Golo 22 Golo aval 30 
23 Go lo amont 27 

Porto 24 Tavulel la 35 
F ium Al to 25 F ium Al to 29 

Prunel l i 26 Gravone 31 
L iamone 27 Cruzini 31 

C o r s e 28 L iamone 30 
Prunell i 29 amont 31 

30 Calderamol la 34 
31 Mont ichi 22 

Taravo 32 Taravo amont 30 
33 Veracu lungo 28 Berrebi (1995c) 

F ium'Orbo 34 Marmano 29 
Aba tesco 35 Aba tesco 32 

Travo 36 Travo 28 
Golo 37 Melaja 17 

Taravo 38 Chiova 30 
F ium'Orbo 39 Pozzi 25 
R izzanese 40 San Petru 28 
So lenzara 41 Renaju 30 

Golo 42 Casaluna 16 
Bravone 43 amont 30 
Furcone 44 Furcone 23 

P i s c i c u l t u r e Lozère 45 Canourgue 30 Poteaux (1995) 

Tarn 46 Brassac 30 

Tableau I 

Liste des échantil lons analysés. 

Table I 

List of analysed samples. 
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M é t h o d e s 

Lors de chaque campagne , les po issons ont été d isséqués sur place et les organes 

uti l isés pour l 'étude al lozymique (yeux, sang, foie et muscle) ont été prélevés et congelés 

instantanément dans de l 'azote l iquide pour leur conservat ion jusqu 'à l 'analyse. 

Les e lect rophoreses ont été faites sur gel horizontal d 'am idon à 11,4 %. La compos i t ion 

des tampons de migrat ion et les cond i t ions de révélation sont t i rées de PASTEUR ef a l . (1987) 

ou de BEAUDOU (1993). La nomencla ture des locus est cel le de SHAKLEE ef a l . (1990). 

L'analyse a porté sur quatorze systèmes enzymat iques qui ont permis la révélation de 2 8 locus 

dont le détermin isme génét ique a été vérifié pour la p lupart (GUYOMARD et KRIEG, 1983 ; 

BARBAT-LETERRIER e t a l . , 1989). 

Nous ne préciserons dans les résultats que les f réquences aux locus d iagnost iques. Par 

contre, l 'hétérozygotie théor ique est basée sur la total i té des 28 locus analysés. 

Les échant i l lons ayant été prélevés à dif férentes époques de l 'année, plus o u moins 

proches de pér iodes de déversements intenses, nous avons él iminé des analyses les individus 

identif iés d 'après leur géno type c o m m e pouvant être originaires de piscicul ture. 

Le paramètre f de WEIR et C O C K E R H A M (1984) est uti l isé pour est imer la valeur du 

défici t d 'hétérozygotes et le paramètre 0 est un est imateur de la s t ructurat ion entre les différents 

échant i l lons. Les calculs de ces deux paramètres sont basés sur les géno types aux 2 8 locus 

enzymat iques analysés. La valeur ob tenue pour ces deux paramètres a été testée par 

permutat ion, avec le logiciel GENETIX 2.0 (BELKHIR ef a l . , soumis) . 

Une est imat ion de l ' introgression est calculée à partir des f réquences ob tenues aux trois 

seuls locus d iagnost iques. Ce calcul se fait sous l 'hypothèse d 'une f ixat ion des alleles 

médi terranéens dans les peup lements purement médi ter ranéens (comme déjà observé à 

plusieurs stat ions Carança, Vis, Golo). Nous est imons donc que tou t allele at lantique est 

d 'or ig ine exogène. Le taux d ' int rogression est la moyenne ar i thmét ique des pourcentages de 

gènes at lant iques relevés à ces trois locus. Notons toutefo is que la présence (faible) d ' un allele 

« méditerranéen » au locus FBP-1* dans la plupart des souches de piscicul ture provoque une 

légère sous-est imat ion de ce taux. 

RÉSULTATS 

Les f réquences al lél iques aux locus d iagnost iques sont présentées pour l 'ensemble des 

échant i l lons dans le tab leau II. Dans ce tableau sont ind iquées également la valeur de 

l 'hétérozygotie a t tendue (He) et la valeur du test de déf ic i ts d 'hé térozygotes (f), c e s deux 

paramètres étant calculés sur les 28 locus enzymat iques. 

Les di f férences génét iques par paires d 'échant i l lons (paramètre 0) sont indiquées dans 

le tableau III. Ce tableau nous montre que les échant i l lons sont fo r tement structurés en fonct ion 

de leur niveau d ' in t rogression. Trois ensembles s igni f icat ivement di f férents sont représentés par 

1) les populat ions pas ou peu introgressées, par exemple l 'Aude dans les Pyrénées et 

Tavignano en Corse, 2) cel les qui le sont très sensib lement (environ 30 % dans Boutadio l , dans 

les Pyrénées et Tavulella en Corse) et 3) les popu la t ions t rès introgressées, dont les 

caractér ist iques génét iques se rapprochent plus de cel les de piscicul ture que des naturelles 

(Nohèdes dans les Pyrénées et Melaja en Corse, par exemple) . 

Les valeurs d ' in t rogress ion calculées à part i r des trois locus d iagnost iques sont 

présentées au tableau II. Ces valeurs varient de 0 % pour les échant i l lons purs méditerranéens 

(ex. : Carença, Vis, Golo amont ou Marmano) à plus de 75 % de gènes domest iques (Melaja ou 

Soulondre). Certaines popula t ions ne sont const i tuées que d ' ind iv idus domest iques (ex. : Agly) 

mais elles const i tuent p robab lement des populat ions « tempora i res », maintenues en place 

uniquement par la vo lonté de l 'homme. 
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Tableau II 

Fréquences alléliques aux t ro is locus diagnostiques, hétérozygotie (He), déséquil ibre 

d'hétérozygotes (f) et taux d'introgression (I en %) . Pyrénées Orientales (a) et Corse (b). La 

stat ion Agly ne figure pas au tableau, car elle est entièrement composée de truites domestiques. 

* = P < 0,05 ; **= P < 0,01 ; ***= P < 0,001. 

Table II 

Allelic frequencies at the three diagnostic loci, heterozygosity (He), hétérozygotes disequilibrium 
(f) and introgression index (I in %) in Pyrénées Orientales (a) and Corsica (b). Data of Agly sample 
are not given because composed of domestic trout only. 

* = P < 0.05 ; **= P < 0.01 ; ***= P < 0.001. 

Pyrénées Orientales Hérault Vaucluse 
1 2 3 4 5 6 7 8 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 

FBP1 
N 21 12 18 25 28 10 6 16 17 28 27 18 10 19 113 ; w 30 21 

100 0 ,14 0,42 0,39 0,06 0,45 - 0,75 0,24 0,29 0.02 0,5 0.2 0,05 0,1 3 0,07 0,03 0,18 
1 50 0,86 0 ,58 0,61 0,94 1 0,55 1 0,25 0,77 0,71 0,98 0,5 0,8 0,95 0,87 0,93 0,97 0,82 

LDH5 
N 22 22 18 26 28 11 8 16 21 28 28 18 10 19 104 85 30 21 

90 0 ,18 0 ,23 0,36 0,23 0 ,46 0,59 0.12 0,14 0,02 0.31 0,05 0.18 0,08 0.09 
100 0,82 0 .77 0.58 0,77 1 0,55 1 0,41 0,86 0,86 0.98 0.69 0,95 1 0,82 0,92 1 0.91 
1 10 0,06 0,O2 0,01 
TF1 

N 21 19 16 27 28 1 1 8 16 20 19 28 66 73 30 21 
100 0,19 0 ,58 0,25 0,28 0,5 0,97 0,35 0,4 0,38 0,1 5 0,27 
102 0,81 0 ,42 0,75 0,72 1 0.5 1 0,03 0,65 0,61 1 0,62 0,85 1 0,73 

He (%) 5,97 7,9 8,4 4 ,99 12.4 1.1 10,8 5,8 7,3 1.35 8,3 4,5 2,3 7,66 5,32 0,7 5,95 

f 0 ,29 0 .36 0,42 0,22 0.41 -0,17 0,05 0,48 0.67 0,31 0,05 0,02 0,54 0,1 1 0,06 - 0,37 
P * * * • » • • » • • 

... ... 
• • • • • • " " 

.. . 1 1%) 17 41 33 19 0 47 0 77 2 4 28 1 40 10 2 24 11 1 18 

I Corse 
? 0 2 1 2 2 23 24 2 5 2 6 2 7 2 8 2 9 3 0 31 32 33 3 4 3 5 3 6 3 7 3 8 3 9 4 0 4 1 4 2 4 3 4 4 

FBP1 
N 23 IS 28 10 21 77 30 31 30 31 34 22 30 28 23 32 27 14 30 25 2 6 30 76 30 23 

100 0,1 0.1 0,8 0.7 0,3 0 0 0.3 0,7 0 .3 0 ,4 0,2 0,3 
150 1 0.9 1 1 0,9 0,2 1 1 1 0,3 1 0,7 1 1 1 1 0.7 0,3 1 1 0 ,7 0,6 1 0,8 0.7 

LDH5 
N 27 18 29 27 34 26 31 31 30 30 34 22 30 28 23 32 28 77 30 25 28 30 76 30 23 

90 0 0,1 0 0,4 0.2 0.1 0 0.3 0,3 0,2 0.1 0 0,7 0 0.5 0 0,6 0,3 
100 1 0,9 1 1 0,6 0,8 0.9 1 1 0,7 1 0,8 0,8 1 1 0.9 1 0,4 1 1 0.5 1 1 0,5 0,7 
110 

TF1 
N 2 7 75 3 0 20 28 18 2 5 26 28 31 29 22 27 28 23 30 27 75 23 24 75 29 75 27 23 

100 0 0,1 0,3 0,2 0 0.1 0,1 0,4 0,3 0,1 0,7 0,2 0,1 0.5 0 0,2 0,6 0,2 
102 1 0.9 1 1 0,7 0 .8 1 1 0.9 0,5 0,6 0,5 1 1 1 0,3 0,1 0.9 0 .6 1 0,8 0,4 0,8 
80 0 0,4 0,1 0,7 
70 0 

He l%) 2.6 4,5 1.6 0.4 7,5 6,4 2.3 3.2 4,3 9,4 12 6,8 0,8 4.2 3,9 8,3 5,1 1 12 6 3,8 10 8.9 

f 
P 

0 0.4 -0.1 -0 -0,2 0,1 0.1 -0,1 -0,2 0 0,2 0 0,3 0.1 0.1 -0.1 -0 0.6 0 0,1 0,7 0,1 0,1 

I (%l 2 9 1 0 29 39 3 1 2 36 0 32 18 0 0 5 10 69 6 3 45 14 7 44 26 

D I S C U S S I O N 

Les alleles at lant iques sont présents dans nos échant i l lons médi terranéens repeuplés en 

f réquence t rès variable : on observe peu d' introgressions effectives dans certaines stat ions (0 à 

5 % d'a l lè les domest iques) j usqu 'à des valeurs assez élevées pour d 'autres (77 % pour une 

s ta t ion des Pyrénées Orientales). On observe no tamment un impact direct des repeuplements 

chez cer ta ines popu la t ions échant i l lonnées plusieurs années ( l 'Orb par exemple) pour 

lesquel les on n'a pas de stabi l i té des f réquences allél iques dans le t e m p s (par exemple : 11 % 

en 1991 et 24 % en 1993 dans l 'Orb, POTEAUX, 1995). 
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Tableau III 

Matrice des différences par paires d'échantil lons pour les Pyrénées Orientales (a) et la Corse (b). 

Table III 

Matrix of genetic distances between samples of Pyrénées Orientales (a) and Corsica (b). 

a -

3 4 6 7 10 2 11 5 8 1 12 

Tech 0.06 0.02 0.14 0.02 0.02 0.02 0.31 0.21 0.04 0.24 
Riuferrer - 0.14 0.105 0.02 0.11 0.07 0.18 0.39 0.02 0.14 
Alemany - 0.24 0.11 0.02 0.10 0.48 0.09 0.12 0.42 
Campeil le - 0.10 0.21 0.14 0.32 0.48 0.06 0.07 
Lladure - 0.03 0.015 0.22 0.33 0.03 0.17 
Campcardos - 0.02 0.39 0.162 0.09 0.33 
Boutadiol - 0.25 0.275 0.07 0.21 
Caranca - 0.66 0.15 0.03 
Nohèdes - 0.36 0.62 
Eyne - 0.12 
Aude -

b -

J 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 

Tavignan 0 0 0 2 0 0 8 0 .23 0 41 0 32 0 3 2 0 16 0 3 1 0 . 7 9 0 .18 0 125 0 .53 0 .49 0 2 4 0 2 1 0 4 7 0 .487 0 72 0 .26 0 11 0 . 2 6 0 3 0 0 .11 
Verghelk) 0 0 5 0 11 0 18 0 2 7 0 .22 0 2 4 0 10 0 .19 0 . 7 4 0 .09 0 07 0 .45 0 .39 0 .15 0 10 0 3 5 0 .397 0.61 0 .17 0 . 0 2 0 . 1 4 0 23 0 . 0 3 

Golo aval 0 0 1 0 2 4 0 4 7 0 4 4 0 4 4 0 2 9 0 .33 0 . 8 8 0 .21 0 16 0 .65 0 .63 0 3 0 0 . 3 0 0 .51 0 5 4 7 0 .81 0 .29 0 14 0 . 3 8 0.31 0 . 1 2 

Golo amont 0 .24 0 50 0 .58 0 .55 0 3 8 0 3 7 0 9 5 0 . 24 0.21 0 .75 0 7 8 0 4 3 0 3 7 0 .53 0.62 0 .88 0 .31 0 19 0 5 1 0 33 0 . 1 6 

Tavulella 0 37 0 .44 0 .45 0 3 7 0 2 2 0 6 8 0 0 9 0 14 0 .55 0 5 3 0 .36 0 . 3 5 0 . 1 9 0 4 4 0 6 2 0 08 0 2 2 0 . 3 4 0 0 4 0 . 0 5 

F rum Alto - 0 3 6 0 35 0 3 2 0 11 0 6 4 0 . 14 0 .24 0 .40 0 4 3 0 2 7 5 0 . 1 6 0 .27 0 .40 0 .16 0 .19 0 .18 0 . 2 8 0 3 1 0 1 9 

Gravone 0 .05 0 0 9 0.35 0 7 8 0 .25 0 .20 0 .35 0 13 0 0 0 5 0 .09 0 .57 0 .40 0 .69 0 .35 0 . 2 3 5 0 0 5 0 4 3 5 0 . 2 6 

Cruzini - 0.08 0 3 6 0 6 9 0 26 0 22 0 28 0 0 5 0 .03 0 .10 0 . 5 5 5 0 35 0 62 0 3 5 5 0 2 6 0 0 4 0 4 4 0 .28 

l i a m o n e 0.30 0 6 3 0 2 0 0 14 0 3 3 0 .23 0 0 7 5 0 . 1 0 0 4 8 0 33 0 59 0 2 9 5 0 1 7 0 0 8 0 3 7 0 . 2 0 

Prunelli 0 4 8 0 10 0 17 0 4 6 0 .43 0 2 9 0 2 2 0 1 6 0 29 0 31 0 12 0 . 1 4 0 2 8 0 20 0 .11 

CaWeramoila 0 4 9 0 49 0 8 4 5 0 .91 0 6 2 0 .68 0 7 2 0 14 0 .94 0 53 0 . 6 7 0 7 3 0 60 0 6 0 

Monttchi 0 0 5 0 32 0 3 2 0 18 0 .17 0 .13 0 26 0 .40 0 ,01 0 11 0 1 4 6 0 0 6 0 0 3 

Taravo 0 34 0.31 0 15 0 .16 0 .25 0 2 3 0 .51 0 11 0 1 3 0 1 0 0 1 6 0 0 4 

Veraculungo 0 4 0 .22 0 3 0 0 .63 0 49 0 76 0 4 1 5 0 4 1 0 3 3 0 51 0 41 

Marmano 0 0 6 0 18 0 6 4 0 4 6 0 80 0 42 0 3 5 0 . 1 4 0 50 0 . 3 7 

Abatesco 0 0 4 0 4 8 0 32 0 .55 0.28 0 1 6 0 . 0 1 0 3 7 0 19 

Travo 0 . 4 4 0 37 0 45 0 2 7 0 0 7 0 0 8 0 3 6 0 16 

Melaja 0 49 0 56 0 0 7 0 3 4 0 4 5 0 1 O 0 17 

Chiova - 0 6 5 0 .32 0 . 4 0 0 . 2 7 0 4 0 0 3 4 

POZZi 0.44 0 4 4 0 6 5 0 55 0 4 8 

San Petru 0 19 0 . 2 4 0 02 0 0 6 

Renaju 0 1 9 0 27 0 0 6 

Casaluna 0 33 0 17 

Bravone 0 0 9 

Furcone 

Le niveau de variabi l i té génét ique d 'un échant i l lon d é p e n d de la f réquence des dif férents 

alleles présents à chaque locus. Ce niveau d e variabi l i té est peu élevé pour les populat ions 

médi ter ranéennes pures : mo ins de 2 % pour les popu la t ions d 'a l t i tude de pet i te tai l le 

(Carança), près de 5 % en Corse, ce qui est p robab lement p lus représentat i f des populat ions 

médi ter ranéennes moyennes . Mais la variabil i té peut at te indre plus de 11 % pour une 

populat ion t rès introgressée (Nohède par exemple) , soi t une valeur p roche de cel les rencontrées 

habi tue l lement chez les popula t ions at lant iques et domes t i ques (KRIEG et G U Y O M A R D , 1985). 

L' introgression domes t i que résulte donc du passage de gènes at lant iques dans les populat ions 

méd i t e r ranéennes sauvages , in t rogress ion qui s ' a c c o m p a g n e d 'une augmen ta t i on d u 

po lymorph isme de la popu la t ion réceptr ice. 

La major i té des popu la t ions in t rogressées présentent des déséqui l ibres (déficits 

d 'hétérozygotes) élevés et signif icat i fs. L'éventualité q u ' u n effet Wah lund (mélange d ' ind iv idus 

issus de deux or ig ines dist inctes) soit responsable des déf ic i ts observés est à exc lure car les 

indiv idus ident i f iés d 'après leurs génotypes c o m m e originaires de piscicul ture ont été éliminés 

des analyses. Quel le expl icat ion peut -on proposer ? Il faut remarquer que la valeur de ce déficit 

n'est pas d 'autant plus élevée que l ' introgression est for te. En effet, certaines stations 
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présentent des défici ts élevés et des valeurs d ' int rogression très faibles, voire nulles (ex. : 

l 'Aude, Marmano et Tavignano). D'autre part, de tels déf ici ts ont également été observés chez 

des popu la t ions exemptes de toute introgression : en Corse, la populat ion de Marmano (tableau 

II) ou en dehors de la région méditerranéenne, dans le Pays Basque (AURELLE, 1996). Il y a 

donc une certa ine c o m p o s a n t e naturelle à ce déséqui l ibre, mais les per turbat ions dues aux 

repeup lemen ts restent la cause la plus probable. 

Dans le cas part icul ier de la Corse, la détect ion de déséqui l ibres peut s 'expl iquer par la 

p résence de deux formes de trui tes médi terranéennes génét iquement di f férenciées (KRIEG et 

G U Y O M A R D , 1983). Ces t ru i tes de « type corse » semblent local isées dans les régions 

d 'a l t i tude de la moit ié sud de l'île, et sont mélangées en propor t ions variables suivant les 

s ta t ions avec des trui tes médi terranéennes typ iques et des individus de repeuplement 

(BERREBI 1995 c). Cet te hypothèse n'est pas appl icable à la populat ion de Marmano (97 % de 

type « corse ancestral »). En revanche, on observe des échant i l lons présentant des valeurs 

d ' in t rogress ion très élevées mais des déf ic i ts d 'hétérozygotes relat ivement faibles. C'est le cas 

pour Nohède , dans les Pyrénées Orientales. Pour cet te stat ion, les gènes de piscicul ture sont 

présents à p lus de 65 % alors que le déf ic i t ne dépasse pas 0.05 (non signif icatif). Ceci semble 

la marque d ' in t rogress ions anciennes. 

L ' introduct ion répétée des gènes domest iques crée à long te rme une perturbat ion 

durab le de la structure génét ique de la populat ion sauvage puisque, outre les déséqui l ibres en 

hétérozygotes , des déséqui l ibres de l iaison ont été observés dans certains des échant i l lons 

analysés (POTEAUX, 1995). Bien qu 'une partie de ces déséqui l ibres soit é l iminée à chaque 

généra t ion , la présence de ces assoc ia t ions entre alleles de différents locus va perdurer assez 

l ong temps . 

Récemment , d 'aut res marqueurs d iagnost iques entre les t ru i tes de ces deux origines ont 

été m is en év idence , par l 'é tude du génome mi tochondr ia l (par séquençage d i rec t , 

BERNATCHEZ ef a l . , 1992) et plus récemment encore, grâce aux marqueurs microsatel l i tes 

(ESTOUP e t a l . , 1 9 9 3 ; POTEAUX, 1995). Ces deux types de marqueurs appor tent des 

in format ions sur l ' introgression à d 'aut res niveaux que les protéines. L'ADN mi tochondr ia l 

renseigne, chez les F 1 , sur l 'origine maternel le de l ' individu un iquement . Il nous est donc 

poss ib le de suivre dans les popu la t ions sauvages l ' introgression mi tochondr ia le par la voie 

maternel le et de la comparer à l ' introgression nucléaire, t ransmise par les deux parents. Nous 

avons pu mont rer pour les popula t ions du réseau de l'Orb que l ' introgression mi tochondr ia le 

était p lus élevée que l ' introgression indiquée par les al lozymes (POTEAUX, 1995). Ce résultat 

peut être en part ie imputé à une contr ibut ion à la reproduct ion des femel les domest iques 

supér ieure à cel le des mâles d 'é levage. Cet te différence peut être causée par la compét i t ion sur 

les f rayères entre les mâles sauvages et domest iques, tournant au désavantage de ces 

dern iers . 

De m ê m e , une é tude microsatel l i ta i re a mont ré , sur les m ê m e s ind iv idus, que 

l ' in t rogress ion ca lcu lée par les locus microsate l l i tes était beaucoup p lus é levée que cel le 

i nd iquée par les a l lozymes (POTEAUX e t a l . , soumis) . Cet te d i f férence peut être a t t r ibuée soi t 

à l ' ind ice d ' i n t rog ress ion e m p l o y é pour les microsatel l i tes (« index max ima l d ' in t rogress ion ») 

qu i d i f fère de l ' ind ice e m p l o y é pour les a l lozymes, soit à une in t rogress ion di f férent iel le des 

deux marqueu rs . En effet, les microsate l l i tes sont cons idérés c o m m e des marqueu rs neut res 

v is -à -v is de la sé lec t ion , a lors que les marqueurs a l lozymiques subi ra ient une con t re -

sé lec t ion des al leles d o m e s t i q u e s après introgression (POTEAUX, 1995). Il en décou lera i t 

que les al le les des microsate l l i tes se maint iendra ient beaucoup mieux et s 'accumu le ra ien t . 

La f r é q u e n c e d e ces al leles peut être d 'au tant p lus for te que les repeup lemen ts son t anc iens . 

L 'ensemble de nos résultats tend à montrer que les repeuplements ont un impact 

génét ique à long terme sur les popu la t ions naturelles. Les in t roduct ions de fo rmes d 'é levage 

é ta ien t jus t i f i ées pour le ma in t ien ou la réhabi l i ta t ion de l 'espèce, m e n a c é e par la 

surexp lo i ta t ion , la des t ruc t ion (rare) ou la modi f icat ion de son habitat (pol lut ion, barrage). La 

l i t térature nous enseigne que ces introduct ions ont entraîné, du point de vue génét ique, une 
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diminut ion g lobale de la variabil i té des popu la t ions naturelles, par él iminat ion des populat ions 

nat ives (par dép lacement ou mortal i té due à des maladies introduites en m ê m e t e m p s que les 

poissons), ou introgression (HINDAR ef al., 1991 ; WAPLES, 1991 ; RYMAN ef al., 1 9 9 3 ; nos 

données). L' introgression représente à long te rme une perte de la ressource génét ique adaptée 

localement par homogénéisat ion des pools géniques ou rupture des comp lexes d e gènes 

co -adap tés (LEARY ef al., 1995). L'arrêt des in t roduct ions ne pourra pas restaurer les formes 

naturel les présentes avant per turbat ion dans tou te leur diversité. La prise de consc ience 

récente des prob lèmes posés par les repeup lements rend nécessaire l ' identi f icat ion des stocks 

pour leur conservat ion. 

Néanmoins , la p lupart des é tudes conce rnan t les repeup lements on t reconnu ces 

p ra t i ques c o m m e é tan t un é c h e c q u a n t à l 'e f f i cac i té de l ' imp lan ta t i on en te rme 

d 'augmenta t ion de densi té , quel le que soi t l 'espèce (ALTUKHOV, 1981 ; GARCIA DE LEANIZ 

et al., 1 9 8 9 ; G U Y O M A R D , 1989 b ; B E A U D O U , 1993). Nos données con f i rmen t cet te 

impress ion . 

L'expl icat ion la plus s imple à ce peu de réussite des repeuplements est liée aux 

techn iques de repeuplement e l les-mêmes, qui ne faci l i tent pas toujours la survie des poissons 

introdui ts dans le mil ieu ( introduct ion de centa ines d'alevins ou truitelles au m ê m e endroit, pas 

de choix de sites favorables, trui tes déversées depuis un hél icoptère dans certains lacs 

d'al t i tude). Toutefois, un min imum de précaut ions étant pris en général, l 'expl icat ion la plus 

cou ramment proposée est une mauvaise adapta t ion des formes d 'é levage dans le milieu 

naturel, du fait de problèmes d 'apprent issage et de domest ica t ion (FRASER, 1981 ; HINDAR ef 

al., 1991 ; revue dans POTEAUX, 1992). Les cond i t ions d 'é levage en piscicul ture ne permettent 

pas un apprent issage des condi t ions naturel les (territoire de chasse, recherche de nourriture 

naturelle, courant , compor tement face aux prédateurs. . . ) des jeunes s tades qui vont être 

déversés. Pour les souches d 'é levage, une sélect ion intent ionnel le est ef fectuée en pisciculture 

sur des traits part icul iers tels que cro issance rapide, résistance aux maladies, fécondi té . . . De 

nombreux auteurs ont montré que ces manipu la t ions pouvaient entraîner une d iminu t ion de la 

capac i té à survivre et à se reproduire dans le mil ieu naturel (ALLENDORF et UTTER, 1979 ; 

ALLENDORF et al., 1987). 

Quelques populat ions naturel les pures ont été observées dans les trois zones étudiées 

(Carança, Vis et deux stat ions en Corse). Ces populat ions sont généralement localisées en 

al t i tude (accès difficile d 'où intérêt hal ieut ique limité), et quas i -monomorphes . O n peut 

s ' interroger sur l ' intérêt de conserver des popu la t ions certes génét iquement pures mais sans 

aucun po lymorph isme. Les repeuplements entraînent une augmentat ion de la diversi té génique 

locale et la not ion de « pureté génét ique » est alors à opposer au caractère d 'adaptabi l i té de 

cet te popula t ion à tout changement de son env i ronnement . Il est généralement reconnu que le 

po lymorph isme génét ique (mesuré ici par les locus a l lozymiques représentat i fs de l 'ensemble 

du génome) est une garantie, pour la popu la t ion , d 'une bonne adaptabi l i té à tou t changement 

aléatoire de son envi ronnement. Protéger les popu la t ions reconnues c o m m e pures, mais toutes 

très fa ib lement po lymorphes et donc fragi les, ne peut suffire à protéger durab lement la forme 

locale. 

Deux object i fs aussi d ivergents que le sout ien de la dens i té des peup lements de truites 

et la pro tec t ion de la biodiversi té posent p rob lème. Plusieurs so lut ions ont été avancées pour 

conci l ier ces deux points de vue. Nous n 'aborderons ici que cel les faisant l 'objet d ' u n large 

déba t : la créat ion de souches locales, déba t tue lors du co l loque de février 1996 à Paris sur 

les « In t roduct ions d 'espèces dans les mi l ieux aquat iques », et l ' in t roduct ion d ' ind iv idus 

t r ip loïdes. 

La créat ion de s tocks locaux et l 'entretien de ces géniteurs en capt iv i té impl ique une 

gest ion génét ique r igoureuse de ces souches. En effet, la première é tape cons is te à analyser 

l 'origine du pool génét ique choisi pour être déve loppé en piscicul ture, mais il faut vérif ier à plus 

ou moins longue échéance s'il n 'existe pas de dér ive génét ique dans ces s tocks , entraînant une 

perte de variabil i té génét ique et une certaine consanguin i té . Ces prob lèmes peuvent apparaître 
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m ê m e avec une gest ion r igoureuse de la souche, et une part ic ipat ion régulière de gamètes 

issus de la nature est envisageable. CHEVASSUS (1989) a d iscuté des problèmes liés à la 

cons t i tu t ion de popula t ions d 'é levage dest inées au repeuplement , à partir d 'une ou plusieurs 

popu la t ions sources. Il recense trois principaux facteurs maintenant une certaine variabil i té : le 

n o m b r e de reproducteurs uti l isés, la proport ion d e chaque sexe dans le s tock de reproducteurs 

et la con t r ibu t ion de chaque géni teur à la const i tut ion de la descendance. Si l 'élevage de cette 

souche locale s 'ef fectue en effet selon le même protocole que pour la product ion de truites 

domes t i ques , la part des causes d 'échec des repeuplements liée au déficit d 'apprent issage 

sera ma in tenue. 

Une autre proposi t ion cons is te à repeupler avec des trui tes tr iploïdes stéri les, indiv idus 

don t le g é n o m e est c o m p o s é , par manipulat ion, de 3n ch romosomes (contre 2n pour toute 

t ru i te norma lement const i tuée). Cet te solut ion, déjà préconisée par G U Y O M A R D (1989 b), ne 

s 'est pas déve loppée avec le succès escompté, malgré son intérêt évident pour la conservat ion 

du g é n o m e des populat ions sauvages. Notons que plusieurs précaut ions doivent être prises. Il 

faut d ' abo rd contrô ler le maint ien de ces « 3n » dans le mil ieu. D'autre part, ces truites ne 

pouvan t se reproduire, ne pourront pas introgresser les populat ions sauvages, mais il convient 

de cont rô le r la compét i t i on pour le terr i toire ou la nourriture qui peut s' instaurer avec les truites 

rés identes. Enfin, b ien que stéri les, les mâles « 3n » ont un compor tement de mâles sur les 

f rayères et pourraient réduire la part ic ipat ion des mâles sauvages et faire baisser le taux de 

féconda t i on . 

Enf in, d 'aucuns pourraient prétendre à l'arrêt total des repeuplements et laisser le 

rec ru tement local ne se faire que par la reproduct ion naturelle. Cet arrêt pourrait se faire par tout 

ou seu lement dans des « sanctuaires génét iques », zones identif iées c o m m e indemnes de 

tou tes t races d e repeuplement et génét iquement originales (GUYOMARD, 1989 b). Ces zones 

éta ient ident i f iées un iquement sur des données électrophorét iques (KRIEG et G U Y O M A R D , 

1983 ; nos données) . 

Les a l lozymes ont montré leur capaci té à détecter l ' inf luence des souches de piscicul ture 

dans les popu la t ions naturel les méditerranéennes, même si l ' information qu' i ls donnent doi t 

être con f ron tée à cel le fournie par les autres marqueurs moléculaires. En revanche, il n 'existe 

pas de locus a l lozymiques d iagnost iques entre les souches d 'é levage et les populat ions 

naturel les du versant at lant ique, la dif férenciat ion entre ces deux taxons étant t rop faible. Les 

microsate l l i tes ont mont ré leur potent ial i té en région méditerranéenne. Ils seront employés 

p rocha inement pour d ist inguer la part ie naturelle de la partie domest ique des peup lements du 

versant at lant ique. Ils permet t ront de décrire la b iodiversi té de ces régions et d 'est imer l ' impact 

des repeup lements et, par là même, leur efficacité. 
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Corse. Nous avons également bénéf ic ié, lors des pêches, de l 'appui logist ique du Consei l 

Supér ieur de la Pêche 8ème délégat ion, d e la DIREN de Corse et des Fédérat ions 
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Photo 1 

Morphotype méditerranéen (ici, une truite du Riu Ferrer, affluent du Tech, Pyrénées Orientales). 
Crédit photographique : Equipe Environnement Aquatique, ENSA Toulouse. 

Photo 1 

Mediterranean morphotype (here, an individual f rom Riu Ferrer river, a tributary of Tech river, 
Eastern Pyrenees). 

Photo 2 

Morphotype atlantique domestique (ici, une truite capturée dans la Nohède, affluent de la Têt, 
Pyrénées Orientales). Crédit photographique : Equipe Environnement Aquatique, ENSA Toulouse. 

Photo 2 

Domestic morphotype belonging to the Atlantic group (here, an individual f rom Nohède river, a 
tributary of Têt river, Eastern Pyrenees). 
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