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RESUME

Le pétoncle glabré&lexopecten glabefLinnaeus, 1758) est une espéce endémique de ditdvi@née. Elle a
une importance commerciale régionale (Gréce etdieygEn Tunisie, elle est particulierement frégaatans la
lagune de Bizerte. Elle constitue une bonne catelidaur 'aquaculture. Il n'existe pas de donnéspahibles
sur la diversité génétique des populations tunim@ende ce pétoncle. Pour une éventuelle explaitgtiar
élevage, une caractérisation génétique s'imposedafidéterminer I'état des lieux des ressourcesétggres qui
sont extrémement utiles pour une gestion ratioardd cette espéce. Pour ces raisons, nous avdise néae
étude génétique basée sur le séquencage de I'ADbdcimindrial 16S dd-. glaber Le tracage de l'arbre
phylogénétique Neighbor-joining a révélé un faifblex génique et une remarquable divergence génétinire
les populations tunisienne, italienne et grecques ldonnées simulées selon le modéle d’expansion
démographique de la populatiéh glaber peuplant la lagune de Bizerte ont révélé une esipanrécente
soudaine.

Mots clés :Pétoncle glabre — Population — caractérisationtigire® — ADN 16S — Histoire démographique.

ABSTRACT

Demographic and genetic structure of the scalloplexopecten glabefrom the lagoon of Bizerte (Tunisia) :
The smooth scalloflexopecten glabe¢Linnaeus, 1758) is an endemic species of the tdednean. It has a
regional commercial importance (Greece and Turkby)Tunisia, it is particularly frequent in the taan of
Bizerte. It is a good candidate species for aquaul There are no available data on the genetersity of the
Tunisian populations of this scallop. For a possibkploitation by breeding, a genetic charactdomats
necessary in order to determine the state of tmetgeresources which are extremely useful for teomal
management of this species. For these reasongyndeicted a genetic study based on the sequencihg d6S
mitochondrial DNA ofF. glaber The Neighbor-Joining phylogenetic tree revealedemk gene flow and a
remarkable genetic divergence between the Tunifti@ign and Greek populations. Data simulated &ting to
the population expansion model of the glaber population in the Bizerte lagoon revealed a suddament
expansion.

Keywords:Scallop — Population — Genetic characterizati@NA 16S — Demographic history.
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INTRODUCTION MATERIEL ET METHODES

Le pétoncle glabreFlexopecten glaber(Linnaeus, Extraction des acides désoxyribonucléiques

1758) est une espece endémique de la Méditerrandees acides désoxyribonucléiques (ADN) totaux
(Fig 1 ; Fischeet al, 1987). Cette espéce de pétoncle utilisés comme matrices d'amplification pour les
a une importance commerciale notamment en Greceéactions Polymerase Chain Reaction (PCR) ont été
et en Turquie et connait une surexploitation dass | extraits a partir de quatorze spécimensFdelaber

eaux grecques (Tsotsies$ al, 2016). En Tunisief-. récoltés de la lagune de Bizerte ». Afin de réalise
glaber est particulierement fréquente dans la laguneune analyse comparative, nous avons €également
de Bizerte (Telahigue, 2012). utilisé des séquences de 'ADN mitochondrial 16S

publiées par le National Center for Biotechnology
Information (NCBI) en provenance de la Grece et
I'ltalie.
Les ADN totaux utilisés ont été extraits selon la
méthode de Milleret al (1988) « Technique au
chlorure de calcium saturé » a partir de fragmdaots
muscle adducteur préalablement conservés dans
I'éthanol 90 % a +4 °C. Cette technique consiste au
relargage des protéines a force ionique élevée. Les
échantillons ont été broyés manuellement a l'aide
d'un piston dans des tubes Eppendorf contenant une
Figure 1. Le pétoncle glabrElexopecten glaber solution hypotonique (tris-HCl 10 Mm pH 7.5
(Fischeret al, 1987). MgCI2 5 Mm ; NaCl 10 Mm) {;\fm_ d’éclater les
cellules. Le lysat a été par la suite incubé a %5,5
Le taux de croissance @ glaberest remarquable et Pendant 4h dans 60QL du melange d'extraction
ses stades de maturation sont rapides. Elle coastit contenant le Dodécyl Sulfate de Sodium (SDS) et une
de ce fait, une bonne candidate pour I'aquaculture>©lution de protéinase tres active, la prot€inase K
(Marceta et al, 2016). Toutefois, la littérature (20mg/ml) (marque Sigma P6556) qui digere les

concernant la structuration génétique de cettecespe Protéines cellulaires. Ces dernieres ont €té psuita
est limitée. En outre en Méditerranée. €liminées par I'addition de 28(L de Chlorure de

particuliérement en Adriatiqué, glaberest souvent Sodium saturé. La suspension obtenue est agitée
confondue avec une autre espéce de pétoRcle vigoureusement au vortex et centrifugée a 12000 rpm
proteus, considérée comme espéce jumelle (SIBM, Pendant 30 min a 20°C afin de précipiter les
2008). Les deux espéces se distinguentProtéines. Nous avons obtenu ainsi une phase
morphologiquement par le nombre de plis rayonnanténférieure organique contenant les débris (pro&ine

qui est égal & 9-13 pouk. glaber et 4-6 pourF. lipides...), une phase supérieure aqueuse contenant
proteus La distinction entre les deux espéces n'est ADN et I'|Interface contient en majorité des pmits
pas universellement reconnue (SIBM, 2008). et peu d'ADN. Le surnageant, contenant I'ADN

Pour ces raisons, une étude de la structure gémétiq diSPerse, est récupéré puis melangé avecusode
de la population tunisienne (Lagune de BizertefFde chloroforme et centrifugé une deuxiéme fois pendant

glaber s'impose avant d’entreprendre une éventuelle® Min & 12000 rpm et a 20°C afin d’éliminer les
exploitation par aquaculture de cette bioressourcé!_p'des- Le surnageant est de houveau recupere et
dans la lagune de Bizerte. Dans le présent travaill ISOPropanol a ét€ ajouté a volume eqgal [1:1jpede
nous nous proposons d'étudier la structure géngétiqu® e€mpérature ambiante pendant 30 min. Apres
deF. glaberen se basant sur le séquencage de 'ADNCeNtrifugation a 12000 rpm pendant 15 min a 20€C, |
mitochondrial 16S. En outre, afin d’étudier la tela ~ Surnageant a €té eliminé. Le culot de 'ADN prééipi

phylogénétique entre la population tunisienne de cé* €€ aI(’)rs condense et lavé 3 fois tout d'abost av
pétoncle glabre, nous envisageons d’associer a cettlf5,0 IL d'acetate de sodium (0,3M), puls avec 4000
étude des séquences publiées relatives a dautrds€thanol glacial et enfin avec 15@ d'éthanol 70%
populations méditerranéennes @ glaber et F. afin d'éliminer les traces de sels. Le culot estlpa

proteusen se basant sur les travaux de Chrysagidi SUite Seéché dans une étuve a 37 °C pendant 20 min.
al. (2010) et ceux d'Imsiridouet al. (2010). L'ADN séché a été solubilisé dans un volume de

L'objectif est de situer la population tunisiennarp Solution Tris/EDTA (Tris 10 mM, EDTA 1 mM, pH
rapport a celles d’'autres localités en Méditerranée 8:0)-
Nous compléterons I'étude génétique par I'étude de

Ihistoire démographique vécue par la population Posage de 'ADN ) L
tunisienne. Les concentrations des ADN ont déterminées par

spectrophotométrie UV visible en mesurant la dénsit
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optique (DO) a 260 nm. En effet, I'ADN a un spectred’une solution contenant 1 pL d’extrait d’ADN, 0,2
d'absorption en UV maximum a 260 nm. Ce spectremM de Deoxynucleoside Triphosphate (dNTP), 0,8
d'absorption est proportionnel a la concentratien d uM d'amorces, 1,5 mM de Mg&l 0,15 U Taq
'ADN (une unité de densité optique a 260 nmpolymérase (GIBCO-Life Technologies), une
correspond a 50ng d'ADN double brin ou a 25 ngsolution tampon et de [I'eau ultra-pure.
ADN ou d'ARN simple brin paglL) en tenant compte L'amplification a été effectuée en 30 cycles quitso
de la dilution réalisée. La pureté de I'échantiboété  précédés par une étape de dénaturation de 3 mn a 94
testée par comparaison des DO a 260 nm et a 280 nAC qui rend la dénaturation initiale efficace. Elle
et cela pour détecter toute contamination protéiqueconsiste en 30s de dénaturation a 94 °C, 30s
Les protéines absorbent a 280 tandis que I'ADNd’hybridation a 50 °C, 30s d’extension a 72 °C e u
absorbe a 260nm. Une préparation d'ADN est diteétape d'élongation de 2 min a 72 °C afin que la
pure si elle présente un rapport de DO 260/DO 28Qpolymérase termine la synthése des brins qu'edle n'
voisin de 2. pas eu le temps de finir pendant les cycles prédéde
Electrophorése d’ADN sur gel d’agarose
La qualité des ADN a été vérifiée par migration desPurification des produits de PCR et séquencage
échantillons sur gel d'agarose 1% (Tris-Borate-Les produits de Ila PCR ont été vérifiés
EDTA «TBE» et agarose, a raison de 0,9 g d'agarosgqualitativement et quantitativement par migratias d
pour 100 mL de tampon) suivie d’'une visualisation échantillons sur gel d'agarose 1% et par
sous UV aprés coloration au bromure d’éthidium spectrophotométrie. Par la suite, ils ont été gif
(BET) & 0.3 mg mit. Les échantillons analysés sont par l'utilisation d'un kit (QiaQuick PCR kit
mélangés avec le tampon de dépdt 6x(4V/1V) avanQIAGEN). Les produits de PCR purifiés ont été
d’'étre déposés dans les puits du gel. La migratem  séquencés au service du séquencage de I'ADN a
échantillons se fait en paralléle avec un marqaeur I'Université de Valence par I'’équipe du Pr Cornet a
poids moléculaire 100pb (Invitrogen). Aprés l'aide d'un séquenceur capillaire automatique medel
migration, les bandes sont visualisées sous lumierdBl PRISM 3770 moyennant la méthode de Sanger
UV grace au fluorochrome intercalant BET. Les gels(1997).
sont photographiés par le gel doc (BIORAD).

Alignement des séquences et analyses
Amplification de I'ADN 16S par PCR phylogénétiques
L'amplification des ADN 16S a été réalisée par PCR.Les séquences ont été alignées avec le module
Les deux amorces utilisées sont : Pecl6S-F1 (5'CLUSTALW 1.4 (Thompsonet al, 1994) de
GTTTTAAGGTCGGGGAAAG-3’) obtenue a partir I'éditeur d'alignements BIOEDIT 7.0.5.2 (Hall,
de 'ARNr 16S dePecten maximugSaavedra et 1999), puis I'alignement a été vérifié manuellement
Pena, 2005) et 16Sbr (5" Les séquences utilisées correspondent a des
CCGGTCTGAACTCAGATCACGT-3") (Palumbi populations dd-. glaberet F. proteusen provenance
(1996). Pour chaque PCR, nous avons utilisé 20 plde la Gréce et de I'ltalie (Tab I).

Tableau I. Origine et effectif des échantillons utilisés démprésente étude.

Espéce Origine Nc3mbre de Numéro d’accession Auteurs
séquences
Tunisie (Bizerte) 14 MH490803 - MH490816 Présentaila
F. glab : e
glaber  Gréce (Golfe de 11 GU320272 - GU320282 Chrysaeidial. (2010)
Thessaloniki)
Gréce (Mer Egée) 12 HM627022 - HM627033 Imsirigd@al. (2010)
F. proteus Italie (Adriatique) 6 HM627046 - HM627051 Imsiridet al. (2010)
Total 43

Les diversités haplotypique gHet nucléotidique ) logiciel DnaSP a été utilisé pour estimer les viaeu
ainsi que le nombre de sites de ségrégation (SS) ordes paramétres de diversité et de différenciation
été déterminés pour chaque population par le lelgici génétique : Hs étant la moyenne des diversités
DnaSP 5.10.01 (Librado et Rozas, 2009). Lesgénétiques intra-populations, I'indice de fixatie8T
différences entre les fréquences d'haplotypes defRamos-Onsins et Rozas, 2002) pour chaque paire de
populations analysées ont été testées au moyesstu t populations ainsi que le coefficient de différeticia
chi-deux (Preacher, 2001). Un réseau haplotypique @énique (G7) de Nei (1973).

été construit pour visualiser les relations génétsy Nous avons également utilisé le logiciel Arlequin
entre les haplotypes de I'ADNmt avec le logiciel version 3.5.2.2 (Excoffieet al, 2005) pour l'analyse
Network 5.0 (Bandekt al, 1999). En outre, le de la variance moléculaire (AMOVA) au sein et entre
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les populations d€&. glaber Par ailleurs, nous avons 1997) est également utilisé afin de tester la
opté pour [l'utilisation du modéle K2P a deux significativité des hypothéses précitées. En outre,
paramétres de Kimura (1980) pour calculer lesnous avons testé les disparités de distributiorc ave
distances entre les haplotypes (Nei et Kumar, 2000)Arlequin  pour valider les résultats obtenus
Les distances calculées ont été utilisées pouertrac précédemment. Arlequin présente l'avantage de
I'arbre phylogénétique selon la méthode du plusproposer un test de significativité lié directemank
proche voisin (neighbor-joining) (NJ) (Saitou etiNe disparités de distribution et basé sur une apprdehe
1987) par le logiciel MEGA 7 (Kumar et al., 2016). "bootstraps"” et de "Sum of Square Deviations" (SSD)
La robustesse de sa topologie a été évaluée apréntre les valeurs attendues et observées (Schregider
1000 itérations (bootstrap) (Felsentein, 1985). al. 2000). Pour clbturer cette étude, a l'aide du
Etude de I'histoire démographique logiciel DnaSP, nous avons calculé la statistig@e R
Deux estimations de la diversité nucléotidiqueé&Bt qui est un test puissant pour détecter les expassio
calculées, une basée sur la différence entre lede la population a partir de petits échantillons
séquences par pairéd] et l'autre repose sur le (Ramos-Onsins et Rozas, 2002).

nombre de sites de ségrégati@r) (Nei et Kumar,

2000). Le logiciel DnaSP 5.10.01 a été égalemenRESULTATS

utilisé pour calculer différents tests de neutéalit

notamment les valeurs de "D" de Tajima (1989) et leDiversité haplotypique et relations phylogénétiques
test "D*" de Fu et Li (1993). L'analyse partielle de I'ADN mitochondrial 16S de
Afin  d’étudier [I'histoire démographique de la 43 spécimens dé. glaber et F. proteus nous a
population tunisienne dE. glaber, nous avons testé permis d'obtenir des fragments de 381 bp. Le
'hypothése d’expansion démographique grace aypolymorphisme a été détecté au niveau de 18 sites
modéle intégré dans le logiciel DnaSP 5.10.01 etavec un total de 17 substitutions et une insertion
tracé le graphe de la disparité de distribution desdélétion (indel). Toutes ces substitutions sont des
différences observées entre les paires de séquencéansversions. Au total, 20 haplotypes ont été
nucléotidiques «Mismatch Distributions». D’aprés déterminés (Tab Il). Parmi ces haplotypemus
Slatkin et Hudson (1991), les distributions n'avons enregistré qu'un seul haplotype commun
unimodales témoignent d’'une expansion entre les deux populations italiennesFleglaber et
démographique soudaine, alors que les distribution$-. proteus(Tab IlI).

multimodales signent la stabilité. Le teside Fu (Fu,

Tableau II. Sites de variabilité haplotypique chez les tpmpulations dé-lexopecten glabegt la population de
Flexopecten proteustudiées.
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Tableau lll. Fréquences haplotypiques de 'ADN 16S chez lesifadpns méditerranéennes Elexopecten
glaberetFlexopecten proteustudiées. TUN : population tunisienne, GRE : popaiegrecque, ITA :
population italienne.

Populations

Haplotypes TUN GRE1 GRE2 ITA
H1 1 1 - -
H2 -
H3 10
H4 1
H5 2
H6 -
H7 - 1
H8 - - - 2

1

1

P PR NN
1
1

H9 - -
H10 - -
H11 - -
H12 - -
H13 - -
H14 - -
H15 - -
H16 - -
H17 - -
H18 - -
H19 - -
H20 - -
Groupe A - -
Groupe B 14 11 6
Total 14 11 12

P PR R R R PR W
1

=
N
1

L’haplotype le plus fréquent est I'’haplotype H3KEle tunisienne (TUN) et grecque (GRE1) &e glaber
glaber qui est abondant dans la lagune de Bizerteainsi que de la population italienne (ITA) de
(Tab 1Il). Les haplotypes «privés» représententproteus.

environ 44,18 % des haplotypes révélés chez leiLa figure 3 montre les relations phylogénétiqueseen
différentes populations. Parmi les haplotypes privé les différents haplotypes détectés chez les pétsncl
63,15% sont retrouvés chez la population GRE2.F. glaber et F. proteus L'analyse de [Iarbre
Pour la population tunisienne, nous n’avons pasphylogénétique NJ tracé a l'aide de Mega 7 a ingliqu
détecté des haplotypes privés. Le réseau dd'absence de groupes phylogénétiques distincts. Les
parcimonie statistique des haplotypes ADN 16Shaplotypes des différentes populations sont
détectés dans les populations de pétoncles analysérassemblés dans les mémes clades et sous-clades.
montre la présence de deux groupes d’haplotypes

phylogénétiguement distincts et fortement associé€stimation de la diversité et tests de neutralité

aux sites d'échantillonnage (A et B) (Fig 2). La Les estimations de la diversité génétique et letste
majorité de ces haplotypes sont reliés les uns auxle neutralité des quatre populations étudiées sont
autres par un seul pas évolutif. Nous avons noté lalonnés dans le tableau Ill. Les résultats ont ndontr
présence d'un haplotype hypothétique absent dangque les populations de la rive nord de la Méditefea
notre échantillonnage. présentent des valeurs similaires de diversité
Le groupe A, correspondant a la population grecquenhaplotypique comprises entre 0,900 et 0,950. Tandis
GRE2, est rassemblé autour de I'haplotype 12. Quantue la population tunisienne (TUN) a révélé une
au groupe B, il esfocalisé sur I'haplotype H3. Il diversité haplotypique plus faible de 0,494.
représente les haplotypes détectés des populatioriBareillement, la diversité nucléotidique est située
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entre 0,003 et 0,004 pour GRE1 et GRE2 et ITA alorsHistoire démographique
gu'elle est réduite environ a moitié chez TUN (Tab La figure 4 illustre la disparité des distributions

). attendues et observées entre les paires des séguenc
nucléotidiques «Mismatch Distributions» de la
Structure des populations population TUN.

Les paramétres de différenciation génétique caculé Les données simulées selon le modéle d’expansion
pour les 3 populations de. glaberet la population démographique chez la population TUN donnent une
deF. proteusprises deux par deux sont donnés danscourbe unimodale. Ceci confirme que cette
le tableau IV. population a subi une expansion récente. Chez la
Les valeurs enregistrées de la différenciationpopulation tunisienne, les déviations de la distidn
génétique (Ey) entre les populations TUN et GRE1 et observée des fréquences nucléotidiques ne sont pas
entre les populations TUN et ITA sont inférieures asignificativement différentes de celles attenduassd
0,050 qualifiant ainsi cette différenciation debfai le modéle d'expansion soudaine. Ceci indique que la
selon I'échelle de Wright (1978). Par ailleurs, $iou distribution mismatch pourrait étre évocatrice d'un
avons noté une différenciation génétique importantegoulot d'étranglement. La validité du mode de
entre la population grecque GRE2 et les populationd'expansion démographique a été testée avec le
GRE1, TUN et ITA avec des valeurs destF logiciel Arlequin en utilisant la somme des camlés
supérieures a 0,150 (Tab IV). Ces valeurs élevées ddifférences (SSD) entre la distribution observée et
Fst témoignent d'un important déficit en attendue. Nous avons également utilisé le testeFs d
hétérozygotie résultant vraisemblablement d'un&efor Fu (1997), le test R2 de Ramos-Onsins et Rozas
différenciation génétique des populations étudiées. (2002) ainsi que la valeur moyenne de la dispaldété
Par ailleurs, l'analyse de la variance moléculairedistribution (mismatch). Les résultats sont groupés
(AMOVA) inter et intra-populations du pétoncle dans le tableau VI.
glaber a révélé une valeur plus importante (66,29%)La valeur non significative du test SSD enregistrée
en inter-populations contre 33,71% en intra- pour TUN confirme le modéle de I'expansion récente.
population (33,71%) (Tab V). Cette derniére a été également consolidée par la
valeur significativement négative du test Fs.
Pareillement, le test R2 rejette I'hypothése nalée
population stable (0,1246 ; p<0,05) et confirme le
modéle d’expansion récente.

H13 H H19 H17
H11 O O
H14
C
H18 O
H12 ‘
A
H9
H20
< 2
H8
O ,
H15 e &
® He ] TUN
[:] GRE1

H10
B D [ GRe2
(D G5 H5 |
H4 1 H2

Figure 2. Réseau haplotypique des ADN 16S détectés daagiddse populations de pétoncle glabralysés
(TUN : Tunisienne, GRE : Grecque, ITA : ltaliennkgs tailles des cercles sont proportionnellesfedgguences
des haplotypes. Le point noir représente un hapéotganquant.
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Figure 3. Arbre phylogénétique Neighbor-joining montrantd¢ation évolutive des haplotypes entre les
populations dé€-lexopecten glabegt Flexopecten proteusnalysées. GRE : population grecque, ITA :
population italienne, TUN : Population tunisienne.
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Disparité des distributions
Figure 4. Disparités des distributions attendues et obsergétre les paires de séquences nucléotidiques
«Mismatch Distributions» chez la population tunisie deFlexopecten glabefTUN).

Tableau IV. Estimation de la diversité génétique et testelgnalité au niveau de ’ADN 16S des quatre

populations de pétoncles étudiées. N : effectdggr : sites de ségrégation, H : haplotype, Hpersité

haplotypiquef;: diversité nucléotidique, TUN : Population tunigie, GRE : population grecque, ITA :
population italienne.

Population N S. Ségr. H Hp O

TUN 14 3 4 0,49451 0,00144

GRE1 11 6 11 0,90909 0,00363

GRE2 12 10 10 0,95455 0,00473

ITA 6 4 5 0,93333 0,00402
DISCUSSION détectés chez les populations de pétoncles TUN, ITA

et GREL1 et le second regroupe les haplotypes éétect

Diversité génétique chez la population de pétoncles GRE2. Ce résultat

Les 4 haplotypes détectés chez la populationtémoigne d’un flux génique extrémement réduit entre
tunisienne deF. glaber (TUN) sont tous communs la popultion GRE2 et les trois autres populatiors d
avec GRE1 dont un est partagé également avec ITAétoncles et souligne l'existence d'une barriére au
(F. proteu$. En effet, en se basant sur la diversité échanges génétiques entre les deux groupes identifi
haplotypique de '’ADN mitochondrial 12S et 16S, de L'analyse du polymorphisme chez les populations de
I'histone H3 et du Cytochrome Oxydase | (COI), pétoncles étudiées a révélé des valeurs élevées de
Pujolaret al (2010) ont démontré qu'il n’y a pas de diversité haplotypique et de tres faibles valeues d
différences génétiques entre les deux especes ddiversité nucléotidique. Ceci peut correspondr@é u
pétoncles. lls ont suggéré la capacité de ces deugroissance rapide des populations et une
especes de se croiser et peuvent étre considéréascumulation de mutations a partir d’'une population
comme especes jumelles. d'effectif efficace faible comme suggéré par Avise
Par ailleurs, d’aprées nos résultats la majoritt de{2000) dans son étude portant sur [histoire et la
haplotypes sont privés chez les populations deformation des espéces.

pétoncles étudiées. Ceci indique que les flux géesiq Les valeurs faibles de diversité nucléotidiqueatefht
actuels entre les populations des différentes itésal des effectifs relativement faibles. Ceci pourraité
sont qualifiés de bas a modérés. Ces faibles fluxexpliqué par deux hypothéses. La premiére hypothése
géniques pourraient étre une conséquencesuggére que les faibles effectifs sont dus a des
d'homogamie avec isolement reproducteur partielisolements relatifs des gisements de pétoncles
(Condé-Padirt al, 2007). étudiés. La deuxiéme hypothése attribue les faibles
Le réseau de parcimonie statistique des haplotypeeffectifs a linstabilitt ~ démographique des
des ADN 16S détectés a montré la présence de delpopulations ciblées. L’élargissement de [laire
groupes d’haplotypes phylogénétiquement distincts.d’'investigation et la multiplication du nombre
Le premier groupe est constitué des haplotypesd’individus analysés pourront apporter d’amples
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précisions. Par ailleurs, l'arbre phylogénétique a(iv) Consanguinité ou accouplement entre un individ
révélé une nette structuration géographique dans lat ses ascendants, ses collatéraux et/ou ses
distribution des différents haplotypes en fonctthn  descendants. Elle  modifie les  fréquences
site d'échantillonnage. Un tel résultat ne peutgénotypiques et par conséquence en est une perte de
qgu'affirmer le faible flux génique et l'importante variabilité génétique au cours des générations.
différenciation génétique de ces populations. Dans cette étude, I'hypothése d'alléles nuls npest
Chez les pétoncles, les valeurs calculées de ¢éndi exclue. Cependant, pour pouvoir vérifier I'hypothés
de différenciation (ky) ont montré une remarquable de [I'effet wahlund, une bonne connaissance du
divergence génétique entre les différentes pomulati fonctionnement démographique des populations
étudiées. Cette hétérogénéité génétigue semble étkdudiées est nécessaire. De méme, pour I'hypothése
due a une fragmentation géographique dunede la consanguinité, une étude de la diversité
population initiale et des recolonisations suceessi génétique  dautres  fragments de  I'ADN

a partir de refuges multiples comme signalé parmitochondrial est indispensable puisque la
Muths et al. (2006) qui ont étudié [I'ophiure consanguinité affecte tout le génome.

Acrocnida brachiata

L'analyse hiérarchique de la variance moléculaireHistoire démographique

(AMOVA) a également confirmé cette divergence L’histoire des populations et des espéces laisse de
génétique entre les populations de pétoncles @ésidié empreintes dans leur structure génétique actuelle.
En effet, les valeurs significativement positives d L'analyse de la composition génétique des
l'indice de fixation témoignent d’'une déviation par populations permet ainsi d’en retracer les évenésnen
rapport aux proportions de Hardy-Weinberg et tradui majeurs, notamment les variations démographiques
un déficit en hétérozygotie. (expansion ou déclin des populations) et les
Bien que le mode de reproduction des bivalvesévénements de dispersion. Concernant la population
semble étre idéal pour représenter le modéletunisienne dé-. glaber,les données simulées selon le
panmictique, des déficits en hétérozygotes ont éténodele d’expansion démographique ont révélé une
frequemment décrits chez les mollusques marins. Aexpansion récente soudaine. Ce résultat est cdasoli
titre d’'exemples, nous pouvons citer les huitrespar la topologie étoilée du réseau des haplotymes,
(Saavedra et Querra, 1996 ; Dridi, 2009) ; lespesg les valeurs non significatives du test SSD et les
(Zouros et Pogson, 1994); les moules (Gaffney, 1990valeurs significativement négatives du test Fseet |

; les palourdes (Borsat al, 1991) et les littorines test R2.

(Andradeet al,, 2005). Par ailleurs, la distribution mismatch de la popala
Quatre hypothéses sont envisagées pour expligger ceunisienne a évoqué I'hypothése d'un goulot
déficits en hétérozygotes: d'étranglement. Cette hypothése est rejetée par la

(i) Une mauvaise détection du polymorphisme liée avaleur négative non significative du test de Tajima
I'existence d'alléles nuls (Gardner, 1992) intrednt  En effet, selon Santiago et Caballero (2005), des
une sous estimation de I'hétérozygotie observés. Cevaleurs négatives significatives du test D denaji
problémes sont rencontrés aussi bien avec les logont évocatrices d'un balayage sélectif "selective
enzymatiques qu’avec les marqueurs ADN amplifiéssweep”. L’hypothése du balayage sélectif pourrait
par la techniqgue PCR notamment les microsatellite€tre consolidée par I'analyse d’'un nombre plusdarg
(Li et al, 2003). d’échantillons surtout en présence de la faible
(i) Effet Wahlund ou structuration des populations diversité génétique et par I'excés d’haplotypegsar
qui repose sur le polymorphisme variétal et unequi ont caractérisé les populations de pétoncles
reproduction préférentielle entre morphes (Tarj@lo étudiés.
al., 2004). Cet effet peut provenir de deux situations
soit un effet spatial ou les échantillons recouvtale  CONCLUSION
région contenant des populations différenciées
génétiqguement, soit un effet temporel ol I'échiantii Dans le présent travail, nous avons enregistré une
regroupe des individus recrutés a différentes deites remarquable divergence génétique entre les
qui correspondent a des cohortes genetiquemendifférentes populations de pétoncles étudiées amec
différenciées (David et Jarne, 1998). faible flux génique entre les gisements de ces
(iii) Evénements sélectifs pendant les phasesit@va pectinidés. Ceci est vraisemblablement di a une
ou embryonnaires contre les hétérozygotesfragmentation géographique d’'une population ingtial
Toutefois, plusieurs auteurs en étudiant les nmigdtal et des recolonisations successives a partir dgesfu
différentielles pendant les stades précoces dedel multiples. D’aprés linterprétation des divers
vie ont montré qu'au contraire ce sont lesparametres calculés, nous avons pu conclure que la
homozygotes qui sont contre-sélectionnés des ceeroissance rapide des pétoncles a permis aux
stades (Launey et Hedgecock, 2001). populations formées d'accumuler des mutations a
partir d’'une population d’effectif efficace faible.
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Par ailleurs, la distribution de. proteusest limitée &  Fischer W., Bauchot M.L. and Schneider M., 1987. -

I’Adriatique et la Mer lonienne. D’aprés les réatst Méditerranée et mer Noire (Fishing Area 37).
obtenus dans le présent travail et en tenant codgpte Fiches FAO d'identification des espéces pour le
toutes les considérations existantes ainsi quéatats besoins de la péche. Vols. 1-2. FAO, Rome.
systématique incertain des deux ‘"formes"Fu Y.X. and Li W.H., 1993. — Statistical tests of
Flexopecten communes, il s’avére indispensable neutrality of mutations.Genetics 133: 693-

d'entreprendre une étude développée des deux 709.
especes de pétoncle dans diverses localitéfFu Y.X., 1997. — Statistical tests of neutrality of
représentatives des deux rives méditerranéennes mutations  against  population  growth,

moyennant divers marqueurs génétiques. hitchhiking, and background selection.
Genetics147: 915-925.
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