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RESUME
Le poulpe commui®ctopus vulgariseprésente, parmi les céphalopodes, la principsp@ce exploitée par la
péche cotiére surtout dans la région Sud de lasiauriune analyse génétique basée sur I'approchécniaire
et de population est jugée nécessaire pour assneegestion crédible et durable du stock. L'analyg®rté sur
le polymorphisme de 'ADN mitochondrial par séquage d’'un fragment du géne cytochrome b de tailgph8
chez 52 échantillons collectés dans deux locatiiérentes : iles de Galite (Nord) et Elketf —4argSud). Les
résultats obtenus montrent que sur les 52 séquedakstes, il y'a 14 haplotypes différents dontxdpartagés
entre les deux localités. L’haplotype le plus repréé est rencontré chez 29 individus. Une difféetion
génétique entre les deux lots a été mise en éwd@e = 0.055 ; P<0.05). Le détroit Siculo-Tunisien séamb
limiter le flux génique entre les deux rives de NEditerranée et aurait donc agi comme une barriére
biogéographique.
Mots clés :Octopus vulgaris ADNmt ; structure génétique ; Tunisie.

ABSTRACT
Analysis of the mitochondrial DNA Cytochrome b genein Octopus vulgaris(Cephalopoda, Octopoda)
from Tunisian northern and southern coasts:Among the common cephalopod;topus vulgarigs the main
species exploited by the inshore fishing especiallthe Tunisian Southern waters. Genetic analyased on
molecular and population approach is considereéssay to ensure a credible and sustainable maeagern
the stock. The analysis focused on mitochondrialADpblymorphism by sequencing 485pb fragment of the
Cytochrome b gene in 52 samples collected from different localities in Tunisia: Galite island (Nby and
Elketf-Zarzis (South ). The results showed thatahsere 14 different haplotypes of which two shabgdhe
two groups. The most represented haplotype is @f2puntered in 29 individuals. A genetic differatitin
between the two groups was detectegr @ 0.055; P <0.05) suggesting that the Strait afl\slimits genetic
flow between the two Mediterranean areas and tbezeit would act as a biogeographic barrier.
Key words: Octopus vulgarismtDNA; Genetic structure; Tunisian coasts.

habitant les eaux tropicales et sub-tropicalespiEo
INTRODUCTION et Goto, 1993). Cette espéce a été longtemps

considérée comme abondante en Méditerranée, en
Octopus vulgaris est un octopode benthique Atlantique et dans les eaux japonaises (Mangold,
largement distribué occupant une grande variétél983; 1998; Guerra, 1992); récemment sa
d’habitats tels que les roches, les sables, lefsréc  distribution a été élargie pour inclure les fles du
les herbiers. En fait, c’est une espéce cosmopolit€entre de I'Océan indien (Guersal., 2010).
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L'activité de la péche au poulpe commun constitued’autre part, entre 9 individus provenant de la
une ressource économique majeure pour la plupamiéditerranée et un de I'Atlantique

des pays (Faure, 2002) parmi lesquelles on cite l&En Méditerranée, les études déterminant la streictur
Tunisie ou cette activité est pratiquée du nordadi  génétique et la diversité des stocks du poulpe sont
du pays et dont la grande partie des débarquementsres. Elles sont limitées a deux analyses de la
provient essentiellement de la péche cétiere dans Ivariation génétiqgue a l'aide des marqueurs
région sud (Golfe de Gabés: plus que 82%).allozymiques (Maltagliatiet al.,, 2002) et des
Cependant, malgré la réglementation de péchanarqueurs microsatellites (Cast al., 2002). lls
instaurée en 1994, des fluctuations importantesttaient conformes a montrer que, dans la
marquaient depuis les années 80 la production eMéditerranée, I'espéc®ctopus vulgarisn'est pas
I'estimation de I'état du stock dans sa global#ns constituée par une unité panmictique, qu’elle prtese
étude discriminatoire préalable, montrait déja desune différenciation génétique entre les bassintade
signes de surpéche (Ezzeddine-Najai, 1992 ; ZguidiMéditerranée occidentale et orientale et qu'elle es
Barraj, 2002). Ces résultats restent approximatfs génétiquement structurée selon le modéle d'flos dan
nous ignorions la variabilité et la structuration un contexte de flux de génes relativement élevé.
génétigue de cette espéce ainsi que les limiteRécemment, Fadhlaoui-Zet al., 2012, ont examiné
géographiques du stock actuellement exploité. Lede polymorphisme de I’ADN mitochondrial par
analyses de la génétique de population peuvent donexamen d'une région du cytochrome oxydase Il
donner des informations claires et basiques sur le¢COIIl) sur 202 individus séquencés de poulpes
limites géographiques des stocks ainsi que I'emcse originaires de 7 localités méditerranéennes diffiae

ou non de flux de genes entre les différentesdont les cbtes tunisiennes et ce, afin d'étudier la
populations si celles-ci existaient (Begal., 1999).  structure génétique et de compléter la phylogénie d
Ainsi, en vue d'assurer une gestion durable etgenre Octopus L'analyse phylogénétique a montré
crédible de cette ressource marine, nous avons dfue les individus de Méditerranée centrale
recourir a l'approche génétique pour vérifier si le appartiennent a I'espéd@. vulgarisdont les limites
stock local tunisien du poulpe commun appartient adevraient néanmoins étre précisées et de méme a
une ou plusieurs populations. confirmé les hypothéses émises par Gatal (2002)

Les approches génétiques moléculaires ont été&t Maltagliatiet al (2002). Par ailleurs, un total de 8
appliquées avec succes dans les étudebaploides ont été trouvés dont les séquences €taien
discriminatoires des stocks de poissons (Murphy déposées a GenBank (Numéro d'accés : JQ085594-
al., 2002 ; Fitzcharles, 2012). Pour le poulpe, lesJQ085601).

analyses moléculaires ont porté sur différentsDans la présente étude, un fragment du géne
marqueurs tels que les allozymes (Maltaglétal., cytochrome b de 'ADN mitochondrial a été analysé
2002.), les génes mitochondriaux (géne régionschez 52 échantillons du poulpe commun répartiseentr
codantes: COIll (Soset al, 1995; Solleetal., 2000; deux localités des cotes tunisiennes: l'une siage
Warnke, 1999) dont le pouvoir discriminant de ce bassin occidental représentée par Ille de la &atit
dernier a permis de déduire les relations évolative l'autre sise au bassin central qui est le Golfe de
entre les différentes espéces du poulpe. Oostheizen Gabés. Notons que les limites contigiies de ces deux
al ont montré en 2004 une absence dubassins se situent au niveau du bassin siculoitumis
polymorphisme chez 35 spécimens du poulpeconsidéré comme étant une barriere a certains flux
commun au Sud de I'Afrique. Cependant, plus tard,génétiques ayant engendré une différenciation
Teskeet al.(2007), ont rejeté cette hypothése aprésgénétique significative de populations de plusieurs
avoir détecté une variation dans la méme zonesspéces (Bahri-Sfar, 2000 ; Magouktsal., 2006).
d’étude avec le COI et 'ARN ribosomal 16s. Au sud Ainsi, a partir des deux sites choisis, nous avons
de l'océan indien, en analysant les séquences denvisagé de déterminer la structure génétique des
génes COI et COIll, Guerret al. (2010) ont trouvé deux lots de poulpes et de vérifier s'il y'a pré&szpu

que Octopus Tetricusdes eaux australiennes est non de deux populations différentes dans ces deux
étroitement lié a Octopus vulgaris Les locus  zones.

microsatellites ont été également utilisés par Gasu

al.(2002), Murphyet al(2002) et Cabranest al. MATERIEL ET METHODES

(2007). Ce dernier a identifié une structure géjuéti

significative entre les échantillons prélevés auel  1- Echantillonnage

la péninsule ibérique et des Tles Canaries. Pleussl,  Au total, deux lots d'échantillons du poulpe commun
Casuetal.(2002), Murphyet al(2002) ont pu révéler (N=52) ont été séparément collectés en 2008 de la
une structuration génétique significative d’'unetpar zone cotiere d’Elketf (Zarzis; N=30) (sud de la
entre les échantillons provenant des eauxTunisie) et la zone hauturiére au Nord de la Tenisi
mauritaniennes et ceux des eaux sahariennes efile de la Galite, N=22) (Fig. 1).
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Figure 1 : Carte montrant la localisation des deanes d’étude

amorces spécifiques décrites par Simbal. (1994).
Pour chaque spécimen, un morceau du tisslLa réaction du PCR est réalisée dans un volumé fina
musculaire du bras a été coupé et conservé damde 50l contenant : Tampon du PCR (Tampon Buffer
I'éthanol absolu. NH4 (1X) ; MgCh (ImM) ; BSA (Albumine sérique
2- Extraction et Concentration bovine 20 mg/ml) ; dNTP (0.2mM) ; (0.5mM) pour
L’extraction de I'ADN total est effectuée a patie = chaque amorce; 1.25 unités du Taq polymérase
25mg du tissu musculaire moyennant le Biteasy®  (GoTad’, Promega) et d'ADN total (50ng/mL).
Blood and Tissue kit (QUIAGEN)a concentration Le programme adopté pour I'amplification du
obtenue en acides nucléiques a été déterminée paegment du gene cytochrome b est le suivant: Pré-
spectrophotométrie a 260nm en utilisant le « Nano-dénaturation (94°C, 5mn) ; dénaturation (35 cycles
drop ». pour 94°C, 1mn); hybridation (50°C, 1,5mn);
élongation (72°C, 1mn) et élongation finale (72°C,
3- Amplification par PCR, Purification et 5mn).
Séquencage Les produits d’amplification obtenus ont été peésfi
Un fragment du gene Cytochrome b de taille 485pb @& Il'aide du kit QIAquick PCR Purification Kit»
été amplifié dans les deux sens en utilisant deux (QIAGEN puis séquencés dans les deux sens
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moyennant un séquenceur automaticAil 3130xl
Prism Genetic Analyzd€Applied Biosystems). RESULTATS

4- Analyses bioinformatiques 1- Diversité génétique et nucléotidique :

Les séquences obtenues ont été alignées a l'aide &ur les 22 individus provenant de I'échantillon du
logiciel Clustal W (Thompsoetal., 1994), implant¢é  Nord (ile de la Galite), 8 haplotypes ont été défin
dans le programme BioEdit version 7.0.5.3 (Hall, dont 5 mis en évidence a la fois chez un seul iddiv
1999. Les séquences haplotypiques ont été soumises’haplotype le plus représenté est I'haplotype (H2)
dans la banque de genes sous références (JX512844%bservé chez 12 individus (Tableau ). Dans
a JX512837.1) I'échantillon de Zarzis (Elketf), sur les 30 indiuis, 8

Les indices standard de diversité genétique, ailsavohaplotypes différents ont été définis et 4 indigidu
la diversit¢  haplotypique (h), la diversité uniquement possédent leur propre haplotype.
nucléotidique £), le nombre moyen de différences En considérant I'ensemble des 52 individus
entre les paires d’haplotypes (MPD) et la distanceconfondus, les séquences correspondantes au géne
génétique (Fst), ont été calculés a l'aide du leyic cytochrome b ont permis dlidentifier 19 sites
ARLEQUIN version 3.5 (Excoffieet al., 2010). Le  polymorphes définissant 14 haplotypes différents
réseau reliant les différents haplotypes rencordrés (Tableau I). Parmi ces haplotypes, deux haplotypes
été construit avec le logiciel Network (Bandeftal., (H2 et H3) sont partagés entre les deux lots
1999). d’échantillons. L’haplotype majoritaire correspoad
L'histoire  démographique ~ des  populations I'haplotype (H2) ; il est rencontré chez 29 individ
échantillonnées a eté explorée par une analyse dee deuxiéme haplotype partagé (H3) est identifié
"mismatch distribution” ou distribution des dispési  chez 6 individus. Les autres haplotypes sont & site
(i.e. distribution des différences entre les ségaen spécifiques.

prises deux a deux) il s’agit d’établir la distlom  Les valeurs des indices génétiques obtenues psur le
du nombre de différences entre les individus d’unedeux lots sont représentées dans le tableau II.

méme population pris deux a deux.

Tableau | : Répartition des haplotypes définislalrase du polymorphisme de séquence du segment
cytochrome b de 'ADN mitochondrial chez les deatsINord (ile de la Galite) et Sud (Zarzis-Elktef))
poulpe commui©ctopus vulgaris

Positions des nucléotides

Haplotype variables Localités
[012222233333344] Galite Zarzis
[803889902288905]
[421590264802701]
Total
Hap 1 ATTAAAGTGGTTGAT - 1 1
Hap2 C.. 12 17 29
Hap 3 T, C.. 1 5 6
Hap4 AG. - 1 1
Hap 5 ..TGTA....AG. - 2 2
Hap 6 G.T...... C... - 2 2
Hap 7 GC....C..C... - 1 1
Hap8 ... T..C... - 1 1
Hap9 ... AC... 1 - 1
Hap10 ... AC..C 2 - 2
Hap 11 LC.. Al 1 - 1
Hapl2 CA.. - 1
Hap 13 G.....C..C - 3
Hap14 ... C...C. - 1
Totale 22 30 52
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Tableau 1l : Indices de diversité génétique degisaces du géne cytochrome b chez le poulpe commun
Localité Acronyme N K h T MPD
lle de la Galite N 22 8 0,697 + 0,102 0,00277 #0agr 1,342
Elketf (Zarzis) z 30 8 0,660 + 0,088 0,00339 + 0,00572 1,646

N : nombre d’individus par lot K: nombre d’haploggh: diversité haplotypique: diversité nucléotidique
MPD: nombre moyen de différences entre les paitegptbtypes « Mean number of Pairwise Differences »

Le lot de I'lle de la Galite (Nord) présente laexad  Zid et al., 2012). Les analyses de distribution
de diversité haplotypique (h) la plus élevée (0)697 mismatch mettent en évidence une situation de
ce qui suggere qu'il a une diversité des séqueploss  stabilité des deux populations, comme le témoignent
importante que celle du lot de Zarzis (Sud) (0,660) les distributions bimodales.

Cependant, la valeur la plus élevée de la diversitd.a divergence génétique (Fst=0.05, p<0.05) indique,
nucléotidique £) est obtenue pour le lot de Zarzis en particulier, une structuration génétique
(n=339x10°). Il en est de méme du niveau de significative dans la zone détude. Cette
divergence des séquences entre les paires d’hpetoty différenciation semble étre associée a une tramsiti
prises deux a deux (représenté par le nombre moyegénétique au niveau du détroit Siculo-Tunisienalt f
de différences MPD), qui est respectivement de6l,64 que I'échantillon de la Galite correspondant au
pour le lot Zarzis (Elketf) et 1,342 pour celui I secteur Nord présente une distance génétique
de la Galite. Les résultats montrent aussi que lesignificative avec I'échantillon du secteur Sud-Est
haplotypes du groupe de Zarzis (Elketf) sont séparé(Zarzis). En effet, Fadhlaoui-Ziét al (2012), en
par un nombre important de mutations et doncanalysant le polymorphisme du géne cytochrome

seraient plus divergents par rapport au lot nord. oxydase Il (COIlll) de 'ADN mitochondrial chez
202 échantillons du poulpeOctopus vulgaris
2- Différenciation génétique provenant de 7 localités différentes de la

La valeur de Fst calculée sur I'ensemble des deuMéditerranée occidentale et centrale, ont monte® un
populations est de 0,055 (Fst significativementdifférenciation significative entre les deux bassin
différent de zéro, P<0.05), ce qui indique que lesDes résultats similaires ont été obtenus par
deux lots échantillonnés du poulpe sont Maltagliati et al (2002) sur la base des marqueurs
génétiquement différenciés. allozymiques étudiés suOctopus vulgarisde la
Méditerranée et également par Cabragtes (2007)
3- Réseau phylogénétigue ou Network et sur les microsatellites des populationsOdopus
distribution mismatch vulgaris de [I'Atlantique (autour de la péninsule
Le réseau reliant les différents haplotypes momtre  Ibérique et les Tles Canaries).
structure en étoile de phylogénie « star like »sdan Des divergences génétiques significatives pour de
laquelle apparait un haplotype majoritaire (H2)g(Fi nombreuses autres espéces marines (Pategiellg
2). Ce dernier est partagé entre les deux lot2007) ont été aussi mises en évidence entre les deu
d’échantillons et a partir duquel dérivent les esitr bassins, occidental et oriental de la Méditerramée,
haplotypes par 1, 2 ou 3 événements mutationnelsont été reliées, entre autres, aux caractéristiques
Par ailleurs, nous notons la présence d'un deuxiéemecéanographiques de la zone de transition du détroi
haplotype (H3), de moindre fréquence, qui est gérta Siculo-Tunisien. En effet, il est actuellement aslmi
entre les deux lots. La structure en étoile deque certaines zones géographiques agissent sur un
phylogénie met en évidence une évolution locale agrand nombre d’espéces en tant que barriéres, tjouan
partir d’'un haplotype ancestral (H2). ainsi un réle important dans la limitation du flux
La distribution du nombre observé de différencesgénique et conduisant a une différenciation génétiq
entre paires d’haplotype (courbes de Mismatch)entre les populations (Borsd al., 2007 ; Paternello
(Fig. 3) sous le modele d’expansion soudaine, s'eset al., 2007). Parmi ces zones, le détroit Siculo-
avérée bimodales pour les deux localitésTunisien est considéré comme une zone de transition

échantillonnées. entre les deux bassins de la Mer Méditerranée
(occidental et central). Sur la rive Sud de la
DISCUSSION ET CONCLUSION Méditerranée, les coOtes tunisiennes septentriomales

dominent les fonds coralligénes appartiennent au
La présente étude réalisée sur 52 échantillons dbassin occidental et sont sous l'influence du catura
poulpe commui®ctopus vulgarisprélevés dans le atlantique. Les cbtes Est et surtout Sud, a fonds
Nord (ile de la Galite) et le Sud (Zarzis) de laniBie sableux et vaseux, ont une affinité subtropicale
confirme les résultats récemment obtenus (Fadhlaoui caractéristique du bassin oriental. Dans ce secteur
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Figure 2: Arbre joignant les haplotypes définis siles deux lots d’échantillons du poulpetopus vulgaris
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Figure 3: Distribution du nombre de différences paires "mismatch distribution" ou distribution dhsparités.
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Sud ou le courant atlantique perd de son influenceBorsa P., Daguin C., Bierne N. 2007- Genomic
(Ben Othman. 1973), le golfe de Gabés présente des reticulation indicates mixed ancestry in

caractéristiques  hydro-dynamiques et physico- Southern-Hemisphemdytilus spp.
chimiques différentes des cotes Nord-Est musselsBiol. Journ. Linnean Soc.92 (4):
(température et salinité plus élevées, jeu de marge 747-754.

qui le distinguent dans la Méditerranée centrale.Cabranes C., Fernandez-Rueda P. et Martinez J.L.
Ainsi, les caractéristiques différentes des cétes 2007- Genetic structure dDctopus vulgaris
tunisiennes peuvent aussi contribuer a la around the Iberian Peninsula and Canary
différenciation génétique des especes marines. Islands as indicated by microsatellite DNA
Par ailleurs, les caracteres bioécologiques variation.ICES J. Mar. Scj 65: 12-16.
intrinséques a I'espéceO. vulgaris pourraient Casu M. M., Maltagliati F., Meloni M., Casu D.,
infirmer ou affirmer cette divergence entre lesslot Cossu P., Binelli G., Curini-Galletti M. et

des deux bassins méditerranéens. En ce sens, les Castelli A. 2002- Genetic structure Ofttopus
paralarves du poulpe, dés leur éclosion, ménent une vulgaris (Mollusca, Cephalopoda) from the

vie planctonique qui leur permet de se dispersas da Mediterranean Sea as revealed by a
I'espace et donc d’acquérir une distribution spatia microsatellite locusltal. J. Zool, 71: 473—-486.
assez large. En contre partie, le poulpe, de par soExcoffier L. et Lischer H.E.L. 2010- Arlequin suite
instinct de vie solitaire, a tendance a s'isolensgdies version 3.5: a new series of programs to
anfractuosités et a restreindre son aire d’extensio perform population genetics analyses under
spatiale ; ce qui contribuerait a limiter sa Linux and WindowsMol. Ecol. Res.10: 564—
diversification phylogénétique. Notons que les 567.
conditions abiotiques (température...) et biotiquesEzzeddine-Najai S. 1992- Biologie et péche du
(trophique....) dans le golfe de Gabes sont favogable poulpe Octopus vulgaris Cuvier, 1797
a I'expansion et a I'adaptation locale de I'espéce. (Cephalopoda, Octopoda) du golfe de Gabeés.
En conclusion, bien que les résultats obtenus déahot Bull. Inst. Natn. Sci. Tech. MeBalammb@19:
une structuration génétique du poulpe de part et 5-19.
d’autre du détroit Siculo-Tunisien, des vérificago Fadhlaoui-Zid K., Knittweis L., Aurelle D., Nafkha
demeurent nécessaires. En effet, afin de s’asslarer C., Ezzeddine S., Fiorentino F., Ghmati H.,
la robustesse des conclusions sur la structure Ceriola L., Jarboui O. et Maltagliati F. 2012-
géographique du poulpe, il faudrait pouvoir compare Genetic  structure of Octopus vulgaris
les informations obtenues par I'analyse de difféeen (Cephalopoda, Octopodidae) in the central
régions d’ADN, mitochondrial et génomique. Une Mediterranean Sea inferred from the
étude parallele basée sur les microsatellites mitochondrial COIll gene.C. R. Biologies
permettrait de mieux appréhender la structuration 335: 625-636.
géographique populationnelle car ils permettentFaure V. 2002- Environnement et variabilité des
d’étudier des relations phylogénétiques inter &hin populations de poulpe®ctopus vulgarisen
spécifiques a faible échelle temporelle et Afrique de l'ouest.In : Caveriviere A., Thiam
géographique. M. et Jouffre D. : Le poulp®ctopus vulgaris
Sénégal et cote Nord-Ouest Africaines. Paris,
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