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RESUME 

Le poulpe commun Octopus vulgaris représente, parmi les céphalopodes, la principale espèce exploitée par la 
pêche côtière surtout dans la région Sud de la Tunisie. Une analyse génétique basée sur l’approche moléculaire 
et de population est jugée nécessaire pour assurer une gestion crédible et durable du stock. L’analyse a porté sur 
le polymorphisme de l’ADN mitochondrial par séquençage d’un fragment du gène cytochrome b de taille 485pb 
chez 52 échantillons collectés dans deux localités différentes : îles de Galite (Nord) et Elketf –Zarzis (Sud). Les 
résultats obtenus montrent que sur les 52 séquences réalisées, il y’a 14 haplotypes différents dont deux partagés 
entre les deux localités. L’haplotype le plus représenté est rencontré chez 29 individus. Une différenciation 
génétique entre les deux lots a été mise en évidence (FST = 0.055 ; P<0.05). Le détroit Siculo-Tunisien semble 
limiter le flux génique entre les deux rives de la Méditerranée et aurait donc agi comme une barrière 
biogéographique. 
Mots clés : Octopus vulgaris ; ADNmt ; structure génétique ; Tunisie. 
 

ABSTRACT 
Analysis of the mitochondrial DNA Cytochrome b gene in Octopus vulgaris (Cephalopoda, Octopoda) 
from Tunisian northern and southern coasts: Among the common cephalopods, Octopus vulgaris is the main 
species exploited by the inshore fishing especially in the Tunisian Southern waters. Genetic analysis based on 
molecular and population approach is considered necessary to ensure a credible and sustainable management of 
the stock. The analysis focused on mitochondrial DNA polymorphism by sequencing 485pb fragment of the 
Cytochrome b gene in 52 samples collected from two different localities in Tunisia: Galite island (North) and 
Elketf-Zarzis (South ). The results showed that there were 14 different haplotypes of which two shared by the 
two groups. The most represented haplotype is (H2) encountered in 29 individuals. A genetic differentiation 
between the two groups was detected (FST = 0.055; P <0.05) suggesting that the Strait of Sicily limits genetic 
flow between the two Mediterranean areas and therefore, it would act as a biogeographic barrier. 
Key words: Octopus vulgaris; mtDNA; Genetic structure; Tunisian coasts. 
 
 
INTRODUCTION 
 
Octopus vulgaris est un octopode benthique 
largement distribué occupant une grande variété 
d’habitats tels que les roches, les sables, les récifs et 
les herbiers. En fait, c’est une espèce cosmopolite 

habitant les eaux tropicales et sub-tropicales. (Poppe 
et Goto, 1993). Cette espèce a été longtemps 
considérée comme abondante en Méditerranée, en 
Atlantique et dans les eaux japonaises (Mangold, 
1983; 1998 ; Guerra, 1992) ; récemment sa 
distribution a été élargie pour inclure les îles du 
centre de l’Océan indien (Guerra et al., 2010).  
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L’activité de la pêche au poulpe commun constitue 
une ressource économique majeure pour la plupart 
des pays (Faure, 2002) parmi lesquelles on cite la 
Tunisie où cette activité est pratiquée du nord au sud 
du pays et dont la grande partie des débarquements 
provient essentiellement de la pêche côtière dans la 
région sud (Golfe de Gabès : plus que 82%). 
Cependant, malgré la réglementation de pêche 
instaurée en 1994, des fluctuations importantes 
marquaient depuis les années 80 la production et 
l’estimation de l’état du stock dans sa globalité, sans 
étude discriminatoire préalable, montrait déjà des 
signes de surpêche (Ezzeddine-Najaï, 1992 ; Zguidi-
Barraj, 2002). Ces résultats restent approximatifs car 
nous ignorions la variabilité et la structuration 
génétique de cette espèce ainsi que les limites 
géographiques du stock actuellement exploité. Les 
analyses de la génétique de population peuvent donc 
donner des informations claires et basiques sur les 
limites géographiques des stocks ainsi que l’existence 
ou non de flux de gènes entre les différentes 
populations si celles-ci existaient (Begg et al., 1999). 
Ainsi, en vue d’assurer une gestion durable et 
crédible de cette ressource marine, nous avons dû 
recourir à l'approche génétique pour vérifier si le 
stock local tunisien du poulpe commun appartient à 
une ou plusieurs populations. 
Les approches génétiques moléculaires ont été 
appliquées avec succès dans les études 
discriminatoires des stocks de poissons (Murphy et 
al., 2002 ; Fitzcharles, 2012). Pour le poulpe, les 
analyses moléculaires ont porté sur différents 
marqueurs tels que les allozymes (Maltagliati et al., 
2002.), les gènes mitochondriaux (gène régions 
codantes: COIII (Sosa et al., 1995; Söller et al., 2000; 
Warnke, 1999) dont le pouvoir discriminant de ce 
dernier a permis de déduire les relations évolutives 
entre les différentes espèces du poulpe. Oosthuizen et 
al ont montré en 2004 une absence du 
polymorphisme chez 35 spécimens du poulpe 
commun au Sud de l’Afrique. Cependant, plus tard, 
Teske et al.(2007), ont rejeté cette hypothèse après 
avoir détecté une variation dans la même zone 
d’étude avec le COI et l'ARN ribosomal 16s. Au sud 
de l’océan indien, en analysant les séquences du 
gènes COI et COIII, Guerra et al. (2010) ont trouvé 
que Octopus Tetricus des eaux australiennes est 
étroitement lié à Octopus vulgaris. Les locus 
microsatellites ont été également utilisés par Casu et 
al.(2002), Murphy et al.(2002) et Cabranes et al. 
(2007). Ce dernier a identifié une structure génétique 
significative entre les échantillons prélevés autour de 
la péninsule ibérique et des îles Canaries. Par ailleurs, 
Casu et al.(2002), Murphy et al.(2002) ont pu révéler 
une structuration génétique significative d’une part 
entre les échantillons provenant des eaux 
mauritaniennes et ceux des eaux sahariennes et, 

d’autre part, entre 9 individus provenant de la 
Méditerranée et un de l’Atlantique 
En Méditerranée, les études déterminant la structure 
génétique et la diversité des stocks du poulpe sont 
rares. Elles sont limitées à deux analyses de la 
variation génétique à l'aide des marqueurs 
allozymiques (Maltagliati et al., 2002) et des 
marqueurs microsatellites (Casu et al., 2002). Ils 
étaient conformes à montrer que, dans la 
Méditerranée, l’espèce Octopus vulgaris n'est pas 
constituée par une unité panmictique, qu’elle présente 
une différenciation génétique entre les bassins de la 
Méditerranée occidentale et orientale et qu’elle est 
génétiquement structurée selon le modèle d'îlot dans 
un contexte de flux de gènes relativement élevé. 
Récemment, Fadhlaoui-Zid et al., 2012, ont examiné 
le polymorphisme de l’ADN mitochondrial par 
examen d’une région du cytochrome oxydase III 
(COIII) sur 202 individus séquencés de poulpes 
originaires de 7 localités méditerranéennes différentes 
dont les côtes tunisiennes et ce, afin d’étudier la 
structure génétique et de compléter la phylogénie du 
genre Octopus. L’analyse phylogénétique a montré 
que les individus de Méditerranée centrale 
appartiennent à l’espèce O. vulgaris dont les limites 
devraient néanmoins être précisées et de même a 
confirmé les hypothèses émises par Casu et al (2002) 
et Maltagliati et al (2002). Par ailleurs, un total de 8 
haploïdes ont été trouvés dont les séquences étaient 
déposées à GenBank (Numéro d’accès : JQ085594-
JQ085601).  
Dans la présente étude, un fragment du gène 
cytochrome b de l'ADN mitochondrial a été analysé 
chez 52 échantillons du poulpe commun répartis entre 
deux localités des côtes tunisiennes: l’une située au 
bassin occidental représentée par l’île de la Galite et 
l’autre sise au bassin central qui est le Golfe de 
Gabès. Notons que les limites contigües de ces deux 
bassins se situent au niveau du bassin siculo-tunisien 
considéré comme étant une barrière à certains flux 
génétiques ayant engendré une différenciation 
génétique significative de populations de plusieurs 
espèces (Bahri-Sfar, 2000 ; Magoulas et al., 2006). 
Ainsi, à partir des deux sites choisis, nous avons 
envisagé de déterminer la structure génétique des 
deux lots de poulpes et de vérifier s’il y’a présence ou 
non de deux populations différentes dans ces deux 
zones. 
 
MATERIEL ET METHODES 
 
1- Echantillonnage 
Au total, deux lots d’échantillons du poulpe commun 
(N=52) ont été séparément collectés en 2008 de la 
zone côtière d’Elketf (Zarzis ; N=30) (sud de la 
Tunisie) et la zone hauturière au Nord de la Tunisie 
(île de la Galite, N=22) (Fig. 1).  
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 Figure 1 : Carte montrant la localisation des deux zones d’étude 
 
 
Pour chaque spécimen, un morceau du tissu 
musculaire du bras a été coupé et conservé dans 
l’éthanol absolu. 
2- Extraction et Concentration 
L’extraction de l’ADN total est effectuée à partir de 
25mg du tissu musculaire moyennant le Kit DNeasy® 
Blood and Tissue kit (QUIAGEN). La concentration 
obtenue en acides nucléiques a été déterminée par 
spectrophotométrie à 260nm en utilisant le « Nano-
drop ». 
 
3- Amplification par PCR, Purification et 
Séquençage 
Un fragment du gène Cytochrome b de taille 485pb a 
été amplifié dans les deux sens en utilisant deux  
 

amorces spécifiques décrites par Simon et al. (1994). 
La réaction du PCR est réalisée dans un volume final 
de 50µl contenant : Tampon du PCR (Tampon Buffer 
NH4 (1X) ; MgCl2 (1mM) ; BSA (Albumine sérique 
bovine 20 mg/ml) ; dNTP (0.2mM) ; (0.5mM) pour 
chaque amorce ; 1.25 unités du Taq polymérase 
(GoTaq®, Promega) et d'ADN total (50ng/mL).  
Le programme adopté pour l’amplification du 
segment du gène cytochrome b est le suivant : Pré-
dénaturation (94°C, 5mn) ; dénaturation (35 cycles 
pour 94°C, 1mn) ; hybridation (50°C, 1,5mn) ; 
élongation (72°C, 1mn) et élongation finale (72°C, 
5mn).  
Les produits d’amplification obtenus ont été purifiés 
à l’aide du kit «QIAquick PCR Purification Kit» 
(QIAGEN) puis séquencés dans les deux sens 
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moyennant un séquenceur automatique ABI 3130xl 
Prism Genetic Analyzer (Applied Biosystems).  
 
4- Analyses bioinformatiques 
Les séquences obtenues ont été alignées à l'aide du 
logiciel Clustal W (Thompson et al., 1994), implanté 
dans le programme BioEdit version 7.0.5.3 (Hall, 
1999). Les séquences haplotypiques ont été soumises 
dans la banque de gènes sous références (JX512844.1 
à JX512837.1) 
Les indices standard de diversité génétique, à savoir 
la diversité haplotypique (h), la diversité 
nucléotidique (π), le nombre moyen de différences 
entre les paires d’haplotypes (MPD) et la distance 
génétique (Fst), ont été calculés à l’aide du logiciel 
ARLEQUIN version 3.5 (Excoffier et al., 2010). Le 
réseau reliant les différents haplotypes rencontrés a 
été construit avec le logiciel Network (Bandelt et al., 
1999). 
L’histoire démographique des populations 
échantillonnées a été explorée par une analyse de 
"mismatch distribution" ou distribution des disparités 
(i.e. distribution des différences entre les séquences 
prises deux à deux) il s’agit d’établir la distribution 
du nombre de différences entre les individus d’une 
même population pris deux à deux.  

 
RESULTATS 
 
1- Diversité génétique et nucléotidique : 
Sur les 22 individus provenant de l’échantillon du 
Nord (île de la Galite), 8 haplotypes ont été définis 
dont 5 mis en évidence à la fois chez un seul individu. 
L’haplotype le plus représenté est l’haplotype (H2), 
observé chez 12 individus (Tableau I). Dans 
l’échantillon de Zarzis (Elketf), sur les 30 individus, 8 
haplotypes différents ont été définis et 4 individus 
uniquement possèdent leur propre haplotype.  
En considérant l’ensemble des 52 individus 
confondus, les séquences correspondantes au gène 
cytochrome b ont permis d’identifier 19 sites 
polymorphes définissant 14 haplotypes différents 
(Tableau I). Parmi ces haplotypes, deux haplotypes 
(H2 et H3) sont partagés entre les deux lots 
d’échantillons. L’haplotype majoritaire correspond à 
l’haplotype (H2) ; il est rencontré chez 29 individus. 
Le deuxième haplotype partagé (H3) est identifié 
chez 6 individus. Les autres haplotypes sont à sites 
spécifiques. 
Les valeurs des indices génétiques obtenues pour les 
deux lots sont représentées dans le tableau II.  

 
 

Tableau I : Répartition des haplotypes définis sur la base du polymorphisme de séquence du segment 
cytochrome b de l’ADN mitochondrial chez les deux lots Nord (île de la Galite) et Sud (Zarzis-Elktef)) du 

poulpe commun Octopus vulgaris. 

Haplotype  
Positions des nucléotides 

variables Localités 

     

 [012222233333344] Galite  Zarzis   

 [803889902288905]    

 [421590264802701]    

    Total 

Hap 1 ATTAAAGTGGTTGAT -  1 1 

Hap 2 ...........C... 12  17  29 

Hap 3 ...T.......C... 1  5  6 

Hap 4  ............AG. -  1  1 

Hap 5  ...TGTA.....AG. -  2  2 

Hap 6  G..T.......C... -  2  2 

Hap 7  GC.....C...C... -  1  1 

Hap 8  ........T..C... -  1  1 

Hap 9  ..........AC... 1  -  1 

Hap 10  ..........AC..C 2   - 2 

Hap 11  ..C......A..... 1  -  1 

Hap 12  ...........CA.. 1  -  1 

Hap 13  G......C...C... 3  -  3 

Hap 14  .......C...C... 1  -  1 
Totale  22 30 52 
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Tableau  II : Indices de diversité génétique des séquences du gène cytochrome b chez le poulpe commun 
Localité Acronyme N K h π MPD 
Ile de la Galite N 22 8 0,697 ± 0,102 0,00277 ± 0,00452 

 
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’haplotypes h: diversité haplotypique  π: diversité nucléotidique 
MPD: nombre moyen de différences entre les paires d’haplotypes « Mean number of Pairwise Differences » 
 
Le lot de l’île de la Galite (Nord) présente la valeur 
de diversité haplotypique (h) la plus élevée (0,697), 
ce qui suggère qu’il a une diversité des séquences plus 
importante que celle du lot de Zarzis (Sud) (0,660). 
Cependant, la valeur la plus élevée de la diversité 
nucléotidique (π) est obtenue pour le lot de Zarzis 
(π=339x10-5). Il en est de même du niveau de 
divergence des séquences entre les paires d’haplotypes 
prises deux à deux (représenté par le nombre moyen 
de différences MPD), qui est respectivement de 1,646 
pour le lot Zarzis (Elketf) et 1,342 pour celui de l’île 
de la Galite. Les résultats montrent aussi que les 
haplotypes du groupe de Zarzis (Elketf) sont séparés 
par un nombre important de mutations et donc 
seraient plus divergents par rapport au lot nord.  
 
2- Différenciation génétique 
La valeur de Fst calculée sur l’ensemble des deux 
populations est de 0,055 (Fst significativement 
différent de zéro, P<0.05), ce qui indique que les 
deux lots échantillonnés du poulpe sont 
génétiquement différenciés. 
 
3- Réseau phylogénétique ou Network et 
distribution mismatch 
Le réseau reliant les différents haplotypes montre une 
structure en étoile de phylogénie « star like » dans 
laquelle apparaît un haplotype majoritaire (H2) (Fig. 
2). Ce dernier est partagé entre les deux lots 
d’échantillons et à partir duquel dérivent les autres 
haplotypes par 1, 2 ou 3 événements mutationnels. 
Par ailleurs, nous notons la présence d’un deuxième 
haplotype (H3), de moindre fréquence, qui est partagé 
entre les deux lots. La structure en étoile de 
phylogénie met en évidence une évolution locale à 
partir d’un haplotype ancestral (H2).  
La distribution du nombre observé de différences 
entre paires d’haplotype (courbes de Mismatch) 
(Fig. 3) sous le modèle d’expansion soudaine, s’est 
avérée bimodales pour les deux localités 
échantillonnées. 
 
DISCUSSION ET CONCLUSION 
 
La présente étude réalisée sur 52 échantillons de 
poulpe commun Octopus vulgaris, prélevés dans le  
Nord (île de la Galite) et le Sud (Zarzis) de la Tunisie 
confirme les résultats récemment obtenus (Fadhlaoui- 

 
Zid et al., 2012). Les analyses de distribution 
mismatch mettent en évidence une situation de 
stabilité des deux populations, comme le témoignent 
les distributions bimodales. 
La divergence génétique (Fst=0.05, p<0.05) indique, 
en particulier, une structuration génétique 
significative dans la zone d’étude. Cette 
différenciation semble être associée à une transition 
génétique au niveau du détroit Siculo-Tunisien du fait 
que l’échantillon de la Galite correspondant au 
secteur Nord présente une distance génétique 
significative avec l’échantillon du secteur Sud-Est 
(Zarzis). En effet, Fadhlaoui-Zid et al (2012), en 
analysant le polymorphisme du gène cytochrome 
oxydase III (COIII) de l’ADN mitochondrial chez 
202 échantillons du poulpe Octopus vulgaris 
provenant de 7 localités différentes de la 
Méditerranée occidentale et centrale, ont montré une 
différenciation significative entre les deux bassins. 
Des résultats similaires ont été obtenus par 
Maltagliati et al (2002) sur la base des marqueurs 
allozymiques étudiés sur Octopus vulgaris de la 
Méditerranée et également par Cabranes et al (2007) 
sur les microsatellites des populations d’Octopus 
vulgaris de l’Atlantique (autour de la péninsule 
Ibérique et les îles Canaries). 
Des divergences génétiques significatives pour de 
nombreuses autres espèces marines (Paternello et al., 
2007) ont été aussi mises en évidence entre les deux 
bassins, occidental et oriental de la Méditerranée, et 
ont été reliées, entre autres, aux caractéristiques 
océanographiques de la zone de transition du détroit 
Siculo-Tunisien. En effet, il est actuellement admis 
que certaines zones géographiques agissent sur un 
grand nombre d’espèces en tant que barrières, jouant 
ainsi un rôle important dans la limitation du flux 
génique et conduisant à une différenciation génétique 
entre les populations (Borsa et al., 2007 ; Paternello 
et al., 2007). Parmi ces zones, le détroit Siculo-
Tunisien est considéré comme une zone de transition 
entre les deux bassins de la Mer Méditerranée 
(occidental et central). Sur la rive Sud de la 
Méditerranée, les côtes tunisiennes septentrionales où 
dominent les fonds coralligènes appartiennent au 
bassin occidental et sont sous l’influence du courant 
atlantique. Les côtes Est et surtout Sud, à fonds 
sableux et vaseux, ont une affinité subtropicale 
caractéristique du bassin oriental. Dans ce secteur  
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Figure 2: Arbre joignant les haplotypes définis dans les deux lots d’échantillons du poulpe Octopus vulgaris. 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 3: Distribution du nombre de différences par paires "mismatch distribution" ou distribution des disparités. 
 
 
 
  

 

Ile de la Galite 

 

Zarzis 
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Sud où le courant atlantique perd de son influence 
(Ben Othman. 1973), le golfe de Gabès présente des 
caractéristiques hydro-dynamiques et physico-
chimiques différentes des côtes Nord-Est 
(température et salinité plus élevées, jeu de marée,…) 
qui le distinguent dans la Méditerranée centrale. 
Ainsi, les caractéristiques différentes des côtes 
tunisiennes peuvent aussi contribuer à la 
différenciation génétique des espèces marines.  
Par ailleurs, les caractères bioécologiques 
intrinsèques à l’espèce O. vulgaris pourraient 
infirmer ou affirmer cette divergence entre les lots 
des deux bassins méditerranéens. En ce sens, les 
paralarves du poulpe, dès leur éclosion, mènent une 
vie planctonique qui leur permet de se disperser dans 
l’espace et donc d’acquérir une distribution spatiale 
assez large. En contre partie, le poulpe, de par son 
instinct de vie solitaire, a tendance à s’isoler dans les 
anfractuosités et à restreindre son aire d’extension 
spatiale ; ce qui contribuerait à limiter sa 
diversification phylogénétique. Notons que les 
conditions abiotiques (température…) et biotiques 
(trophique….) dans le golfe de Gabès sont favorables 
à l’expansion et à l’adaptation locale de l’espèce. 
En conclusion, bien que les résultats obtenus dénotent 
une structuration génétique du poulpe de part et 
d’autre du détroit Siculo-Tunisien, des vérifications 
demeurent nécessaires. En effet, afin de s’assurer de 
la robustesse des conclusions sur la structure 
géographique du poulpe, il faudrait pouvoir comparer 
les informations obtenues par l’analyse de différentes 
régions d’ADN, mitochondrial et génomique. Une 
étude parallèle basée sur les microsatellites 
permettrait de mieux appréhender la structuration 
géographique populationnelle car ils permettent 
d’étudier des relations phylogénétiques inter et intra-
spécifiques à faible échelle temporelle et 
géographique. 
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