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1 Introduction

Les pressions anthropiques, principalement le fractionnement des rivieres (seuils, barrages...), les
débits artificialisés par les exploitations hydroélectriques, les altérations de qualité de I'eau et de
la qualité des habitats (travaux hydrauliques pour la protection des biens et des personnes,
recalibrages, asséchement des zones humides, remembrement agricoles...) ont profondément
marqué les milieux aquatiques au cours du vingtieme siecle. Pour pallier au déficit de production
piscicole généré par ces dégradations, ou encore dans l'intention de stimuler les populations
salmonicoles naturelles, les pratiques de gestion ont tres souvent consisté en des déversements
massifs et répétés de truites domestiques sous forme d’ceufs, d’alevins, de juvéniles, d’adultes.
Ces procédeés ont été longtemps soutenus et mis en ceuvre par les services de I'Etat et les
associations de péche et de pisciculture de I'époque. lls ont été menés de fagon systématique,
sans évaluation sur leur efficacité et répondant a une méconnaissance de I'état de fonctionnalité
des milieux.

Aujourd’hui encore, ces empoissonnements de poissons adultes permettent le maintien de
I'activité halieutique sur certains secteurs trés fortement perturbés. S’ils s’averent inefficaces a
long terme pour restaurer les stocks piscicoles, le récent développement des connaissances
scientifiques en matiére d’écologie a mis en évidence d’autres impacts des empoissonnements
sur les populations autochtones. Ces pratiques de repeuplement massifs et répétés avec des
truites domestiques ont été critiqués en raison de leurs impacts d’une part sur I'intégrité des
populations naturelles en place et d’autre part sanitaire. En outre, I'efficacité de ces déversements
pour soutenir les populations en place ou installer de nouvelles populations est controversée
depuis plus de 15 ans....

On assiste donc a un important revirement vers I'idée et la pratique d’une gestion plus durable («
patrimoniale » au sens des plans de gestion piscicole) des ressources axées sur la protection et
la réhabilitation des milieux et la conservation des populations natives mieux a méme de répondre
aux fluctuations naturelles et anthropiques.

Jusqu’en 2007, la FDPPMA de I'Allier avait également une politique résolument engagée dans le
repeuplement : plusieurs centaines de milliers de truites au stade juvénile (alevins a vésicules
résorbées, truitelles de printemps et truitelles d’automne) déversées annuellement dans les
différents les cours d’eau a truites indépendamment de leur niveau de dégradation. La démarche
a commencé a s'infléchir dans les esprits des représentants fédéraux a partir du lancement du
Plan Départemental de Protection du milieu aquatique et de Gestion des ressources piscicoles
(ou PDPG, 2007). De fagon globale, le PDPG définissait deux types de cours d’eau :

° ceux ou une gestion patrimoniale stricte devait s’appliquer en raison du bon état des
populations de truites : milieu conforme ou faiblement perturbé ;

° ceux ou les niveaux de dégradation et les perspectives de réhabilitation n’étaient pas
envisageables sous 5 ans : une gestion patrimoniale différée pouvait s’appliquer : milieu fortement
perturbé ou dégradé.
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2 Contexte

La répartition biogéographique des populations naturelles de truites montre la présence de la
lignée évolutive Atlantique (ATL) sur le versant atlantique et de la lignée Méditerranéenne (MED)
sur le versant méditerranéen.

Cependant depuis plus de 100 ans, les pratiques traditionnelles de repeuplement ont conduit a
I'introduction massive sur ces deux versants de truites ATL issues de stocks domestiqués
génétiqguement proches.

Sur le bassin atlantigue qui comprend la totalité des cours d’eau du département de I'Allier, les
repeuplements ont été pratiqués avec la méme lignée évolutive mais en utilisant des poissons de
bassins hydrographiques différents et domestiqués apres plusieurs générations d’élevage en
pisciculture.

Ces introductions de truites non-natives ont entrainé dans de nombreux cas une introgression
des populations natives par des genes d’origine non-native au sein des deux bassins versants
avec des conséquences similaires : perte de populations génétiquement uniques, réduction de
la variabilité génétique réduisant le potentiel d’adaptation future des populations. De nombreuses
études ont mis en évidence une introgression des populations naturelles par les stocks
domestiqués sur deux bassins.

Depuis une dizaine d’années, des investigations plus précises ont été menées sur plusieurs
départements (Hautes-Alpes, Haute-Savoie, Savoie, Rhdne, Ardeche, Corse, Isére) souvent a la
demande des collectivités piscicoles.

Cependant, une fois les diagnostics génétiques terminés, les gestionnaires se retrouvent souvent
seuls, confrontés a des situations complexes qui rendent extrémement difficile le choix d’actions
de gestion (conservation, restauration) précises a inscrire dans les plans de gestion. Ce constat
incite de plus en plus a mettre en place des relations privilégiées entre gestionnaires et
scientifiques sur le long terme pour accompagner les prises de décision et évaluer leurs effets
suite aux diagnostics.

Il ressort également que si la donnée génétique est essentielle pour établir les plans de gestion,
elle n’est qu’un élément parmi de nombreux autres. Il est en outre primordial d’étre capable de
coupler les approches génétique et démographique de maniere complémentaire a la qualité des
habitats et de travailler a I'échelle cohérente de la population. C’est ainsi que I'on peut répondre
aux besoins réels des gestionnaires et aboutir a des actions efficaces dans le cadre de la mise
en place des plans de gestion piscicole.

C’est avec cet objectif qu’un projet commun interfédéral entre 8 FDPPMA et deux laboratoires
de I'INRA (laboratoire de génétique des poissons a Jouy-en-Josas et le centre alpin de recherche
sur les réseaux trophiques et écosysteme limnique a Thonon) a vu le jour.
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3 Contenu scientifique et technique

Le principe consiste a réaliser un diagnostic sur les populations de truite a une échelle micro-
géographique sur un large territoire spatial.

Les objectifs et étapes de ce projet sont :

o Développer, puis utiliser a large échelle des outils d’évaluation de la diversité génétique
des populations et de I'introgression des populations naturelles par les populations domestiques.
Les échantillons seront analysés génétiquement au niveau de 5 marqueurs SNP diagnostiques
permettant de distinguer les origines méditerranéenne et atlantique domestique. Un set de 10-
15 microsatellites sera également mis au point et utilisé ensuite en routine sur I'ensemble des
échantillons et sur les stocks de pisciculture utilisés. Enfin, une partie plus expérimentale de
recherche de marqueurs diagnostiques entre les origines atlantiques sauvage et domestique sera
entreprise.

o Localiser les populations natives encore présentes et déterminer précisément leurs limites
de répartition a une échelle micro-géographique. Les résultats des analyses génétiques
permettront de localiser les secteurs de rivieres abritant encore des populations naturelles
faiblement introgressées par les individus domestiques. La densité du réseau d’échantillonnages
permettra de déterminer les limites de répartition des différentes populations. La globalisation des
résultats sur I'ensemble du territoire étudiés apportera des connaissances uniques sur la
distribution a large échelle de la diversité génétique des populations de truite commune.

o Identifier sur les cours d’eau du département les zones de conservations prioritaires. Ces
zones correspondent a I'’échelle cohérente de gestion a laquelle les plans d’actions devront étre
élaborés pour aboutir a des effets efficaces au niveau des populations.

° Déterminer le statut démographique des populations, analyser leurs viabilités, et identifier
les principaux facteurs de perturbations des populations sur les zones de conservations
prioritaires. L’ensemble des données récoltées servira de base a I'établissement de plans de
conservation et restauration des populations natives de truite. Ces plans de gestion des
ressources piscicoles seront corédigés entre scientifiques et gestionnaires. Des suivis temporels
destinés a évaluer scientifiquement les effets des actions mises en ceuvre seront entrepris.
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4 Matériels et Méthodes

4.1 Echantillonnage des populations

Les échantillonnages des populations ont été réalisés entre 2012 et 2014 par péches électriques
par les services techniques des Fédérations Départementales pour la Péche et la Protection des
Milieux Aquatiques.

Sur chaque secteur, I'objectif initial recherché était d’échantillonner une trentaine d’individus.
Cependant, sur certain secteur, ce hombre n'a pas été atteint en raison d’une abondance en
truites faible ou de difficulté d’échantillonnage (milieu profond, riviere large). Seuls les individus
d’age supérieur ou €gal a 1+ ont été recherchés. Chaque individu échantillonné a été anesthésié
dans un bain d’eugénol, mesuré (longueur totale), pesé (poids en g) puis un morceau de nageoire
(pelvienne ou adipose) a été prélevé et stocké dans I'éthanol 96°. Sur certain poisson, des
prélevements d’écailles ont été réalisés en vue d’une analyse scalimétrique pour estimer I'age.

Départements:

@ Allier

@ Loire é
Puy-de-Déme

. Y 25km

@ Haute-Loire —

Figure 1 : Carte de localisation des secteurs échantillonnés dans les départements de I'Allier, du Puy-de-
Dbéme, de Haute-Loire et de la Loire.

Un maillage suffisamment fin du réseau hydrographique est nécessaire, le cloisonnement
important des cours d’eau pouvant conduire a I'existence de populations autochtones résiduelles
sur de faibles linéaires. Les stations a échantillonner ont été choisies sur les contextes
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salmonicoles du département de I'Allier identifiées dans le Plan Départemental pour la Protection
du Milieu Aquatique et la Gestion de la ressource Piscicole et qui possedent encore des
populations sauvages de truite fario.

Ce sont donc 19 stations qui ont été échantillonnées sur le département de I'Allier. Ces stations
ont été complétées par un prélevement sur un échantillon de géniteurs de truites fario de la
pisciculture de Moulin Piat a Ferrieres sur Sichon, ancienne pisciculture de la Fédération de Péche
de I'Allier, dont les produits ont assuré les repeuplements en truite fario sur la majorité des cours
d’eau du département pendant plusieurs décennies.

L’objectif était donc de récolter par station environ 10 a 30 (30 étant le chiffre a viser car
statistiquement plus fiable) truites d’age 2+ ou supérieur si possible. L’age des truites a été vérifié
par scalimétrie a partir d’'un échantillon d’écailles prélevé sur chaque individu. Cette récolte a été
faite par capture en péche électrique de truites de taille supérieure a une taille limite voisine de 18
a 25 cm (longueur totale) selon les caractéristiques de croissance des cours d’eau (certains
secteurs a faible croissance possedent des adultes de moins de 16 cm).

Les truites ont donc été échantillonnées sur les stations, majoritairement dans le cadre de péches
d’inventaire de populations (2 passages, méthode De Lury pour évaluation des densités et des
biomasses) et en péche de sondage uniquement pour la Sioule (Un passage jusqu’a I'obtention
du nombre minimum requis). Chaque truite entrant potentiellement dans I'analyse génétique a
été individualisée par une référence unique.

Ce sont donc 454 truites qui ont été capturées et prélevées sur les 19 stations prévues et
qui ont été complétées par 18 truites prélevées a la pisciculture du Moulin Piat.

Pour chaque individu, les données suivantes ont été recueillies :

o Longueur totale (en mm).

o Poids de l'individu (en g).

Les préléevements suivants ont été réalisés :

o Récolte de la nageoire adipeuse, stockage dans I'éthanol (minimum de 95°) dans un
pilulier Eppendorf numéroté en vue des analyses génétiques et prélevements de quelques écailles
par poisson pour la scalimétrie et la détermination de I'age du poisson.

Figure 2 : Prélevements des écailles sur une truite fario Figure 3 : Fragment d’adipeuse stocké
dans un tube eppendorf numéroté



Caractérisation génétique des populations de truite commune du département de I'Allier

¢ Une photographie de chaque poisson a été prise avec un appareil numérique en rendant
simultanément visible, le c6té gauche de la truite, son numéro de référence et une échelle
de longueur (ex : regle graduée).

© c § 2 = E ?, § é S 2 8

gl 8| 3 g 2 2 s |g| & | 3 |8 2 |23:

g g e £ 2 =1 > 2] 3 g |d| 2|58
8 © s S S > =z =
2012 [Loire : BESBRE | Barbenan Arfeuilles Moulin Beaulieu 75600916560960] 454 BESBar1 RSPP3 | Inv (07/09/12 13
2012|Loire : BESBRE | Barbenan Arfeuilles Pont Morel 7572616564729} 374 |BESbar1bis ; Genet_TRF  Son (07/09/12 17
2012 [Loire { BESBRE | Barbenan Arfeuilles Précontent 7597506556878; 678 BESBar2 RSPP2 | Inv |06/09/12 31
2012|Loire { BESBRE | Besbre Le Breuil Magnant 751410:6565521] 310 BESBes1 RSPP5 Inv | 11/09/12 29
2012|Loire | BESBRE | Besbre Chétel Montagne | Pontde la Chassagne {75229216556370; 420 | BESBes2 | Genet TRF | Inv [17/09/12 26
2012|Loire { BESBRE | Besbre StCléement terrain de sport 754258 16552254| 478 BESBes3 | Genet_TRF | Inv [18/09/12 31
2012|Loire | BESBRE | Besbre La Chabanne Pontde Chaudagne (757306 {6546933] 536 BESBes4 RSPP6 | Inv |05/09/12 30
2012 Loire i SICHON | Sichon Arronnes Gué Chervais 7412976554463] 330 SICSic1 RSPP15 | Inv (02/10/12 18
2012|Loire ; SICHON | Sichon Cusset Moulin Ribiére 73771316556606; 295 SICSic0 RSPP14 : Inv |02/10/12 25
2012|Loire: SICHON | Sichon Férriéres/Sichon Mortes 748287 16546788] 500 SICSic2 | Genet_TRF | Inv |26/09/12 11
2012 Loire; SICHON | Sichon Férriéres/Sichon Pierre Encize 751367 16546413} 589 SICSic3 | Genet_TRF | Inv [03/10/12 25
2012|Loire: SICHON | Theux Férriéres/Sichon Moulin Bigay 7482756545857} 470 SICThe1 RSPP19 | Inv |25/09/12 21
2012 (Loire | SICHON | Terrasson | Feérriéres/Sichon Pontde Becouze  {746706{6545586] 509 SICTer1 RSPP18 | Inv 25/09/12 15
2012|Loire: ALLIER Darot Mariol Bourg 7386706546922} 305 ALLDar1 RSPP10 | Inv |14/09/12 25
2012 |Loire | SIOULE Sioule Chouvigny Camping Peraclos  i701900:6555860; 315 SIOSio1 | Genet_TRF | Son |27/09/12 30
2012|Loire; CHER Amon Viplaix Moulin des Ores  :650279{6596748; 290 CHEAm1 RSPP1 Inv |28/08/12 6
2012|Loire; CHER Cher La Pefte Marche Valete 664803i6564076] 317 | CHEChe1 | Genet_TRF | Inv |24/09/12 15
2013 |Loire : BESBRE | Coindre | StNicolas des Biefs PontD477 760626 16551485, 882 BESCoi | Genet_TRF | Son [13/06/13 31
2013 [Loire  BESBRE |  Sapey Laprugne La Grande Ecluse 1762647 :6546229; 1002 BESSap | Genet_TRF | Inv |11/09/13 37
2012 PIS  iPisciculture Férriéres/Sichon moulin piat PISPial | Genet_TRF 26/09/12 18
Total échantillons prélevés 454

TABLEAU 1 : LISTE DES STATIONS DE PRELEVEMENTS GENETIQUES (DEPARTEMENT 03)

Pour les besoins des analyses, tous les secteurs ont été recodés par un identifiant unique
permettant d’identifier rapidement leur bassin d’origine. La correspondance entre ce code

spécifique a

1.

‘étude et le nom de station d’origine est fournie pour chaque département en annexe

Figure 4 : Truite ayant fait I'objet d’un prélevement sur le Coindre a St Nicolas des Biefs
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4.2 Type d’analyses géenétiques

4.2.1 Extraction, amplification et génotypage sur le versant atlantique

Les prélevements suivants ont été réalisés : Pour chaque individu, I’ADN a été extrait avec le Kit
Wizard® SV 96 Genomic DNA Purification System (Promega, USA) selon les recommandations
du fournisseur. La concentration en ADN a ensuite été mesurée a 260 nm et 280 nm au moyen
d’un spectrophotomeétre NanoDrop™ 1000 (Thermo Scientific) afin de s’assurer de la bonne
qualité de I’ADN extrait.

Les ADN extraits ont été transmis a la Plateforme de Génotypage de Pierroton de I'INRA de
Bordeaux pour amplification par PCR et génotypage sur séquenceur ABI3730 de 15 marqueurs
microsatellites.

L’amplification a été réalisée en 2 multiplex (Harrang et al., données en cours de publication).

Un marqueur microsatellite correspond a la répétition continue d’un motif composé de plusieurs
nucléotides sur une séquence ADN donnée. Le nombre de répétition d’'un méme motif varie d’un
individu a 'autre, et d’'un alléle a l'autre chez un méme individu. Ces marqueurs microsatellites
sont utilisés pour mesurer la diversité génétique au sein d'un groupe d’individus. Les 15
marqueurs microsatellites sont présentés dans le Tableau 2.

Plex |Marqueurs |Dye |amorceF (5'-3') amorce R (5'- 3')
Ssal59NVH |6'FAM |TGTTTGACGCCTCGTCTG CGCTGATCTTTGTGTAAGG
Str543INRA |6'FAM |CTTTCTCTTGCGATAGTACGG GTTTCTACAGTCAGCACAAGTC
Str60INRA |6'FAM |CGGTGTGCTTGTCAGGTTTC GTCAAGTCAGCAAGCCTCAC

Plex 1|SsaD71 NED [AACGTGAAACATAAATCGATGG TTAAGAATGGGTTGCCTATGAG
Str58CNRS |PET |GCTCACCTCGTAATAAGGAGG AAGGACTTGAAGGACGAC

BS131 VIC CACATCATGTTACTGCTCC CAGCCTAATTCTGAATGAG
Ssa408UQOS [VIC  |AATGGATTACGGGTACGTTAGACA |CTCTTGTGCAGGTTCTTCATCTGT
Onep9 6'FAM |CTCTCTTTGGCTCGGGGAATGTT  |GCATGTTCTGACAGCCTACAGCT

Ssa85DU  |6'FAM |AGGTGGGTCCTCCAAGCTAC ACCCGCTCCTCACTTAATC
SsoSL438 |NED |TGACAACACACAACCAAGG GTAAAATGGAAGCATCTGTG
Plex2 T3-13 NED |[CCAGTTAGGGTTCATTGTCC CGTTACACCTCTCAACAGATG
CA060177 |PET |CGCTTCCTGGACAAAAATTA GAGCACACCCATTCTCA
Ssal97DU |PET |GGGTTGAGTAGGGAGGCTTG TGGCAGGGATTTGACATAAC

Ssal71DU |VIC  |TTATTATCCAAAGGGGTCAAAA GAGGTCGCTGGGGTTTACTAT
Str73INRA |VIC CCTGGAGATCCTCCAGCAGGA CTATTCTGCTTGTAACTAGACCTA

Tableau 2 : Marqueurs microsatellites utilisés pour le génotypage chez la truite commune Salmo trutta.
Pour chaque marqueur, deux amorces sont nécessaires : F (= Forward) désigne 'amorce dite « sens »
(sens de lecture de la séquence ADN) et R (= Reverse) désigne I'amorce dite « anti-sens » (complémentaire
a la séquence ADN, dans le sens inverse de lecture).

Les résultats du génotypage des marqueurs microsatellites ont été vérifiés et lus individuellement
avec le logiciel PeakScanner v2.0 (ThermoFisher Scientific). Les données de génotypage utilisées
pour la présente étude portent sur 14 des 15 marqueurs microsatellites. En effet, le marqueur
Ssa171DU a dU étre retiré du jeu de données a cause de sa trop grande variabilité.
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4.2.2 Caractéristiques et qualité des échantillons

Lors d’'un échantillonnage par péche électrique, il y a un risque d’échantillonner des individus
faisant partie de la méme fratrie. Dans ce cas, I'interprétation des données génetiques obtenues
pourrait étre biaisée (Hansen et al. 1997). Dans la présente étude, ce risque a été limité par le
protocole mis en ceuvre :

1. En évitant d’échantillonner les juvéniles de I'année (0+).
2. En échantillonnant plusieurs classes d’age.
3. Enrépartissant les prélevements sur un linéaire de riviere relativernent important.

Cependant pour vérifier que les échantillons ne soient pas composés majoritairement d’individus
de la méme famille, une analyse avec le logiciel COLONY 2.0 (Wrang 2004, 2009) a été réalisée.
Ainsi, pour chaque échantillon, le pourcentage d’individus appartenant a une méme famille a
éte évalué.

Les déviations par rapport a I’équilibre d’Hardy-Weinberg (HW) et I'existence de déséquilibre
de liaison (DL) ont été testés a 'aide de GENEPOP v4.2 (Rousset, 2008). Le seuil initial de
significativité (P=0,05) a été ajusté par la correction de Bonferroni pour les comparaisons multiples
des 20 échantillons (P=0,05/20 = 0,0025), des 14 loci (P=0,05/14 = 0,0035), et des 91
combinaisons de loci (P=0,05/91 = 0,0005).

L’indice de fixation Fis (Wright, 1969) de chaque échantillon a été calculé en utilisant le logiciel
Arlequin v3.5 (Excoffier et Lischer, 2010) et sa significativité a été testé par permutations. Cet
indice varie de -1 a +1 et renseigne sur le déficit en hétérozygote dans un échantillon. Un Fis de
0 indique une population a I'équilibre de Hardy-Weinberg, une valeur positive traduit un déficit en
hétérozygotes alors qu’une valeur négative indique un excées d’hétérozygote.

4.2.3 Diversité génétique des échantillons
La diversité génétique au sein de chaque échantillon a été étudiée a I'aide de 3 parametres :

e La moyenne du nombre d’alléles (A) par locus ;

e Larichesse allélique (AR) qui correspond au nombre total d’alleles divisé par le nombre
de loci;

e [ ’hétérozygotie attendues (He) qui indique la proportion d’individus hétérozygotes a
laquelle on s’attend dans une population panmictique.

A et AR ont été calculés a I'aide du logiciel FSTAT (Goudet, 1995) et He avec le logiciel Arlequin.

La taille efficace de la population, Ne, a également été estimée. Dans une population naturelle
tous les individus ne participent pas a la reproduction et tous n’ont pas le méme succes
reproducteur. Il existe donc une différence entre le nombre total d’individus dans une population
et le nombre d’individus qui engendre une descendance. La taille efficace (Ne) est une estimation
de I'abondance des géniteurs efficace dans une population. Dans notre cas, il s’agira d’'une
estimation du nombre de géniteurs qui est a 'origine de I'échantillon étudié. Ne a été estimée
pour chaque échantillon a I'aide du logiciel NeEstimator V2 (Do et al. 2014) en utilisant la méthode
du déséquilibre de liaison. Son intervalle de confiance a 95% a également été estimé.

4.2.4 Différentiation et structure génétique entre les échantillons
La différence et la structuration génétique entre les échantillons a été étudiée par 3
approches :

e |esindices de différenciations FST ont été calculés pour chaque pair d’échantillons. Cet
indice renseigne sur la difference génétique entre les échantillons sur la base des
fréquences alléliques. Il varie de O a 1, plus il est élevé plus la différenciation génétique
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entre les deux échantillons est importante. Ces calculs ainsi que les tests de significativite
pasés sur 3800 permutation ont été réalisés avec le logiciel FSTAT.

e Lastructure génétique a été étudié par une méthode dite de « clustering » avec le logiciel
STRUCTURE v2.3.4 (Prichard et al. 2000). Cette méthode regroupe les individus en
differentes groupes génétiques homogenes (appelés clusters) sur la base de leur
génotype sans connaitre leur appartenance a I'échantillon d’origine. Le nombre le plus
probable de clusters a été évalués selon la procédure décrite par Evanno et al. (2005)
avec I'utilitaire STRUCTURE HARVESTER (Earl et vonHoldt, 2012).

e Lesdistances génétiques (Dc) de Cavalli-Sforza et Edwards (1967) calculées pour chaque
pair d’échantillons ont été utlisées pour construire un dendrogramme (arbre
phylogénique). Pour ce faire, les fréquences alléliques ont été calculées avec FSTAT et le
package Phylip (Felsenstein, 1993) a été utilisé pour générer les Dc et les
dendrogrammes. La robustesse des branches a été testée par bootstrap en réalisant
1000 réplicats. Le dendrogramme final a éte visualisé avec TreeView (Page 1996).

5 Résultats

5.1 Caractéristiques et qualité des echantillons

Au total, 454 individus ont été échantillonnés répartis en 20 échantillons, 19 sur des
populations naturelles et un provenant de la pisciculture. Le nombre d’individus par échantillon
varie de 6 a 31. La taille des individus échantillonnés varie de 124mm a 444mm et les classes
d’age de 1+ a 6+.

Saone et Loire

’Barbenanil

¢Barbenan1bis

Sichon1 *Barbenan2

«Sichon2

% Besbre3-— coindre
Darot %’)
/ 19 Sichon3
< - Sichon4

N . sbhre4 *Sape
Pisciculture//' i
Terrasson

Figure & : Carte de localisation des échantillons dans le département de I'Allier

Sur les 454 individus analysés, 25 (soit 6 %) n’ont pas pu étre génotypés. Aussi, les analyses de
données ont été réalisés sur 429 individus.

Pour I'ensemble des loci, des déviations a I'équiliore HW ont été observées dans 5 populations :
Barbenan2, Besbre3, Besbre4, Coindre et Sioule.

Sur les 280 tests de combinaison échantillon-locus, seuls 10 montrent une déviation par rapport
a I'équilibre HW, ils concermnent les loci Str58CNRS pour 4 populations, T3-T13 pour 4
populations, et CAOB0177 pour 2 populations.

Quatre échantillons montrent un déficit significatif d’hétérozygotes : Barbenan1 (Fis=0,176),
Besbre3 (0,171), Sichon4 (0,121), Sioule (0,092) et Pisciculture (0,153) (tableau 3).
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Les échantillons ne sont pas dominés par des individus issus de mémes familles. Seuls 4
échantillons montrent quelques individus pouvant provenir de la méme fratrie (tableau 3).

Ind. faisant
Cours d'Eau R Nom Station FD Code Genet |, Effe_‘:tif . 'fffe‘:tif, partied'une | He | A |A, | F;, | Ne (1C95%)
FD échantillonné | génotypé .
fratrie (n, %)
Arnon CHEArn1 Moulin des Ores Arnon 6 6 0 0,705(4,00(3,39| 0,199| ==(29-==)
Barbenan |BESbarl Moulin Beaulieu Barbenan-1 13 13 0 0,600(3,93(2,73| 0,141| 163 (16-==)
Barbenan |BESbarlbis |Pont Morel Barbenan-1bis 17 17 0 0,648(5,21(2,99| 0,023| 120 (31-==)
Barbenan [BESbar2 Précontent Barbenan-2 31 21 0 0,578|5,64|2,71| 0,006| 460 (52-==)
Besbre BESbesl Magnant Besbre-1 29 25 0 0,669|7,14|3,24|-0,006| 165 (51-==)
Besbre BESbes2 Pont de la Chassagne |Besbre-2 26 21 2 (9) 0,700(7,00(3,44(-0,002| 42 (23-136)
Besbre BESbes3 Terrain de sport Besbre-3 31 30 4 (13) 0,755(8,43(3,70| 0,108| 22 (18-28)
Besbre BESbes4 Pt de Chaudagne Besbre-4 30 30 0 0,618(5,43/2,99| 0,097| == (103-==)
Cher CHEchel Valette Cher 15 15 0 0,677|5,93(3,26(-0,003| 110 (30-==)
Coindre BEScoi Pont D477 Coindre 31 27 0 0,556|4,43(2,65| 0,018] 76 (26-==)
Darot AlLdarl Le Bourg Darot 25 25 2(8) 0,744|7,43|3,57| 0,012| 54 (31-152)
Sapey BESsap La Grande Ecluse Sapey 37 32 0 0,483(3,50(2,37| 0,038| 47 (24-189)
Sichon SICsicO moulin ribiere Sichon-1 25 25 0 0,670|6,64(3,19(-0,009| 105 (42-==)
Sichon SICsicl Gué chervais Sichon-2 18 18 0 0,661(5,71(3,11|-0,002| 252 (46-==)
Sichon SICsic2 Mortes Sichon-3 11 11 2(18) |0,695|6,07|3,40| 0,000 39 (16-==)
Sichon SICsic3 Pierre encize Sichon-4 25 25 0 0,745|8,79(3,62| 0,117| 26(19-37)
Sioule SIOsiol Péraclos Sioule 30 30 0 0,646(8,43(3,31| 0,085| 27(21-38)
Terrasson |SICterl Pont de Becouze Terrasson 15 15 0 0,742|7,57|3,68| 0,023| 24(15-53)
Theux SICthel Moulin Bigay Theux 21 15 0 0,662|5,57|3,18| 0,037| 62 (23-==)
Pisciculture |PISpial Moulin Piat Pisciculture 18 18 0 0,676(6,00(3,25| 0,080 17 (12-28)

Tableau 3 : Synthése des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur la base
des 14 microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, Ho = hétérozygotie observée, A = nombre
moyen d’allele par locus, Ar = richesse allélique, Fis = indice de fixation, Ne = taille efficace estimée de la
population et son intervalle de confiance a 95%.

5.2 Diversité genétique des échantillons

Dans I'ensemble, les échantillons montrent des populations relativement bien diversifiées. Le
nombre moyen d’alléles par locus (A), varie de 3,5 I’échantillon du Sapey a 8,79 pour Sichon4.
La richesse allélique (Ar) varie de 2,37 pour Sapey a 3,70 pour Besbre3. L’hétérozygotie attendue
varie de 0,48 (Sapey) a 0,75 (Besbre 3).

Les diversités génétiques les moins élevées se situent sur le Sapey, le Coindre, et le Barbenan.
L’échantillon Besbre4 montre une diversité beaucoup plus faible que les 3 autres échantillons de
la Besbre.

5.3 Différentiation et structure génétique entre les échantillons
Les Fst entre les échantillons varient de 0,0036 a 0,2423 (tableau 4). Elles permettent d’obtenir
les informations suivantes :

- Une différenciation génétique importante est constatée entre le Sapey et tous les autres
échantillons.

- Le Cher se distingue de tous les autres échantillons sauf de Besbre3 avec qui il a une Fst
faible (0,0234).

- Le Coindre se différencie également des autres échantillons mais montre des Fst plus
faibles avec les échantillons de la Besbre et celui de la Sioule.

- Le Darot a tendance a se différencier des autres échantillons sauf pour 4 d’entre eux :
Sichon3, Sichon4, Terrasson et Theux.

- Des valeurs de Fst faibles sont observées entre plusieurs échantillons géographiquement
proches : les 3 échantillons du Barbenan, les échantillons de la Besbre excepté pour
Besbre3, et les 4 échantillons du Sichon.

- La Sioule semble se rapprocher des échantillons de la Besbre.
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- L’échantillon de la pisciculture montre une certaine proximité avec 3 échantillons du
Sichon (Sichon1, 2 et 3) et de Besbre 4.

Arnon Barbenan-1 Barbenan-1bis Barbenan-2 Besbre-1 Besbre-2 Besbre-3 Besbre-4 Cher Coindre Darot Sapey Sichon-1 Sichon-2 Sichon-3 Sichon-4 Sioule Terrasson Theux

Barbenan-1 -
Barbenan-1bis 0.0083 -
Barbenan-2 0.0357 0.0233

Besbre-1  0.0939  0.0591 0.0451 0.0887
Beshre-2  0.0616  0.0790 0.0676 0.1129
Besbre-3  0.0614  0.0886 0.0774 0.1270

Besbre-4 00957  0.0546
Cher 0.1417  0.1426
Coindre
Darot 0.0922
Sapey
Sichon-1
Sichon-2 0.079%
Sichon-3 0.0824  0.0797 0.0631

schons [

Sioule 0.0674  0.0463 0.0554

0.0882 =
0.0038 -

0.0097  0.0069 =

0.0406 0.0382 0.0150 =

2 0.0848 0.0748 0.0547 0.0728

Terrasson  0.0618 0.0813 0.0377 0.0311 0.0178 0.0051 0.0540 -
Theux 0.0897 01148 0.0979 0.0267 0.0249 00104 0.0449 0.0877 0.0204 =
Pisciculture  0.0826  0.0845 0.0697 0.0185 0.0144 0.0036 0.0308 0.0465 0.0309 0.0445

Tableau 4 : Présentation des indices de différenciation, Fst, par pair d’échantillons. Les valeurs significatives
sont présentées en gras. Un gradient de couleur du rouge au bleu permet de visualiser les différenciations
des plus importantes aux moins importantes.

1.00
080
0.0
040
020

0.00

Figure 6 : Présentation des 7 groupes génétiques obtenus par « clustering » avec le logiciel STRUCTURE.
Au sein de chaque échantillon, chaque individu est représenté par une barre verticale colorée. Chaque
couleur représente un cluster différent. Les barres verticales colorées représentent les probabilités de
chaque individu d’étre membre des clusters.
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Echantillon | Effectif C'“Stei
AEN

Darot 25 1% 1% 1% 10% 8% 4%
Barbenan-1 13 1% 90% 1% 3% 3% 1% 1%
Barbenan-1bis| 17 2% 77% 5% 10% 1% 2% 3%
Barbenan-2 31 2% 83% 5% 4% 3% 2% 1%
Sapey 32 0% 2% 95% 1% 1% 1% 0%
Beshre-1 25 5% 11% 8% 65% 5% 4% 3%
Besbre-4 30 3% 11% 7% 72% 4% 1% 1%
Coindre 27 1% 9% 8% 78% 1% 3% 1%
Sioule 30 14% 10% 5% 41% 17% 4% 10%
Besbre-2 21 8% 4% 10% 45% 29% 1% 3%
Arnon 6 10% 3% 2% 15% 3% 1%
Sichon-4 25 3% 1% 1% 1% 3%
Terrasson 15 13% 2% 1% 2% 11%
Sichon-1 25 11% 1% 1% 1% 2% 1%
Sichon-2 18 1% 2% 1% 1% 2% 3%
Sichon-3 11 20% 2% 2% 6% 7% 5%
Theux 15 10% 1% 3% 4% 9% 2%
Pisciculture 18 2% 1% 1% 26% 6% 2%
Besbre-3 30 1% 2% 4% 25% 22% 2%
Cher 15 1% 2% 1% 1% 1% 1%

Tableau 5 : Pourcentage d’individus de chaque échantillon, assignés aux 7 clusters identifiée par le logiciel
STRUCTURE. Les couleurs correspondent a celles utilisées dans la figure 6.

L'analyse par STRUCTURE a identifié les 7 clusters génétiques suivants (figure 6 et tableau 5) :

Un groupe correspondant a I'échantillon Sapey car 95% des individus échantillonnés sont
assignés correctement dans ce groupe.

Un groupe Darot comprenant 76% des individus de I'échantillon Darot.

Un groupe Barbenan est clairement identifie. Il regroupe ensemble la majorité des
individus des 3 échantillons de cette riviere.

Un groupe est constitué de la majorité des individus des échantillons Besbre1, Besbre4
et Coindre et de 45 et 41% des individus de Besbre2 et de la Sioule. A noter également
que 26% des individus de la pisciculture sont assignés a ce groupe.

Un groupe constitué en majorité par les individus de I’Arnon et mais regroupant également
48% des individus de Sichon4 et 35% des individus de Terrasson.

Un groupe constitué majoritairement des échantillons Sichon1, 2 et 3, Theux et
pisciculture.

Un groupe Cher se distingue clairement. 95% des individus de I'’échantillon Cher sont
assignés a ce groupe. Cependant, il est surprenant de voir que 44% des individus de
I’échantillon Besbre3 qui est géographiquement trés éloigné du Cher font partis de ce
Cluster.
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Coindre

, Sapey

Secteur dont plus de 50% des Secteur dont les individus se
individus appartiennent a un cluster :  partagent entre 2 clusters :

. Centre = cluster majoritaire

Cluster 1 .
Bordure = cluster secondaire

@Cluster 2

Cluster 3
@ Cluster 4
@ Cluster 5
' Cluster 6

' Cluster 7

Figure 7 : Localisation géographique des groupes génétiques obtenus par « clustering » avec le logiciel
STRUCTURE pour 7 clusters
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Sapey
Coindre

Barbenan2

Barbenanl

Barbenanlbis

Sioule

Besbre2
Arnon

Darot Pisciculture

Sichon4 Sichon3

Theux
Cher

Terrasson

Beshre3 sichonz

Sichonl

0,05

Figure 8 : Arbre (neighbor-joining) obtenu a partir des distances génétiques (Dc). La longueur des branches
est proportionnelle a la distance génétique. Les valeurs a coté des branches indiquent la robustesse (en
pourcentage) des regroupements observes. Seules les valeurs supérieures a 70% (considérées comme
suffisamment robustes) sont indiquées

Le dendrogramme des distances génétiques révele les informations suivantes (figure 7) :

Un groupe clairement identifié est constitué des 3 échantillons du Barbenan. Il est
génétiguement distinct des autres échantillons (robustesse de 95%).

Les échantillons Cher et Besbre3 se retrouvent dans un méme groupe soutenu par une
robustesse de 98%. Ce regroupement n’a pas de cohérence géographique.

Les échantillons Sichon1 et Sichon2 montre peu de différence entre eux et constitue un
groupe distinct avec une robustesse de 87%.

Une distinction moins importante (robustesse de 75%) entre deux groupes constitués par
d’une part les échantillons « Pisciculture, Sichon3, Theux, Sichon4 et Darot » et d’autre
part par les échantillons « Arnon, Sioule, Besbre2, Besbre4, Besbre1, Coindre et Sapey

»,
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6 Discussion

Les analyses génétiques realisées ont permis de montrer que, dans I'ensemble, les populations
de truites farios du département présentent une diversité génétique relativement bonne. Les
populations présentant les diversités génétiques les plus faibles sont celles du Sapey, du Coindre
et du Barbenan. Ce déficit de diversité génétique peut s’expliquer par un certain isolement de ces
cours d’eau par rapport aux cours d’eau principaux notamment sur les secteurs échantillonnés
et 'absence de déversements a partir de truites de pisciculture.

De plus, les analyses génétiques ont €galement permis de mettre en évidence I'existence de
populations encore bien différenciées sur le Barbenan et le Sapey. Ces 2 cours d’'eau, sur les
secteurs échantillonnés, font I'objet d’une gestion patrimoniale sans déversements de truites de
pisciculture depuis plusieurs décennies. Ce constat renforce l'intérét patrimonial de ces
populations et I'intérét de maintenir cette gestion qui vise a bannir tout apport de poissons de
pisciculture.

On note également l'identification assez marquée d’un groupe sur le Darot. Ce cours d’eau,
affluent de la riviere allier, présente, en effet, une population fonctionnelle avec des densités
importantes de truites farios. De par sa localisation géographique, ce cours d’eau est relativement
éloigné des autres contextes salmonicoles ce qui peut justifier I'existence d’une population
différenciée. Cependant, des déversements de truites de pisciculture étaient encore récemment
réalisés ce qui peut expliquer la proximité de ce groupe avec le groupe composé des échantillons
« Pisciculture, Sichon3, Theux, Sichon4 »

Il est également possible d’identifier un groupe spécifique composé des échantillons prélevés sur
le Cher amont en lien avec I'éloignement géographique de ce bassin avec les autres contextes
salmonicoles du département. Cependant, rien ne permet de justifier la proximité de ce groupe
avec les échantillons de la Besbre a Saint Clément.

La différentiation des autres groupes apparait ensuite moins nette méme si on note I'existence
d’un groupe composé des échantillons des stations du Sichon aval (Sichon1 et Sichon2), médian
(Sichon3), de la pisciculture. Le rapprochement des échantillons de la pisciculture a ce groupe
apparait logigue compte tenu que les géniteurs utilisés avaient été capturés historiquement sur le
Sichon. Au sein de ce groupe, les échantillons de Sichon1 (Moulin Ribiére) et Sichon2 (Gué
Chervais) montre peu de différence entre eux et constitue un groupe bien différencié ce qui peut
s’expliquer par I'isolement de cette population avec les populations situées plus a I'amont du
Sichon en raison de la présence d’un infranchissable naturelle au niveau de I'ardoisiére.

Concernant les autres secteurs échantillonnés et notamment ceux sur la Besbre, la Sioule, I'Arnon
et le Sichon amont a Ferriéres, les distinctions sont nettement moins importantes avec également
le regroupement d’échantillons appartenant a des cours d’eau qui sont géographiquement
éloignés. La pratique de déversements massifs de truites de pisciculture a différents stades
durant des décennies sur ces cours d’eau ont certainement influencé la géenétique des ce
populations et modifié les souches locales.

En conclusion, les résultats de cette étude génétique sur les populations de truites farios du
département de I'Allier doivent orienter les préconisations du Plan Départemental pour la
Protection du Milieu Aquatique et la Gestion des Ressources Piscicoles en cours d’actualisation.
Ainsi, une gestion patrimoniale sans déversement doit étre une priorité sur les secteurs et les
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cours d’eau qui présentent encore des populations différenciées et/ou fonctionnelles de truites
farios.
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8 Annexes

Annexe 1 : Correspondance code station département Allier

Bv Cours_Eau |Code_Station Nom_Station Code_Genet

Cher Arnon CHEArn1 Moulin des Ores Ccoo1
Besbre Besbre BESbes4 Pt de Chaudagne Lo41
Besbre | Barbenan BESbar2 Précontent LO37
Besbre | Barbenan BESbarl Moulin Beaulieu LO35
Besbre | Barbenan | BESbarlbis Pont Morel L036
Besbre Besbre BESbesl Magnant L039
Allier Darot AlLLdarl Le Bourg A013
Besbre Besbre BESbes2 Pont de la Chassagne L040
Besbre Besbre BESbes3 Terrain de sport L042
Cher Cher CHEchel Valette C003
Sichon | Terrasson SICterl Pont de Becouze A137
Sichon Theux SICthel Moulin Bigay A138
Sichon Sichon SICsic2 Mortes Al134
PIS |Pisciculture PISpial Moulin Piat P001
Sioule Sioule SIOsiol Péraclos A159
Sichon Sichon SICsicl Gué chervais A133
Sichon Sichon SICsicO moulin ribiére A135
Sichon Sichon SICsic3 Pierre encize Al136
Besbre | Coindre BEScoi Pont D477 L043
Besbre Sapey BESsap La Grande Ecluse L044




