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Introduction 

Au cours de ces 20 dernières années, la conservation de la diversité inter et intra-spécifique des 

espèces de salmonidés est devenue un challenge mondial pour les scientifiques et les gestionnaires 

en raison de la valeur patrimoniale qu’elles représentent, de leurs importances halieutiques et des 

enjeux économiques associés. 

Les populations naturelles de truites communes (Salmo trutta L.) sont largement soumises à 

l’exploitation par la pêche récréative d’où leurs importants enjeux halieutique et socio-économique. 

Au sein de son aire de répartition naturelle en Europe, cette espèce présente une importante 

diversité génétique et phénotypique. Cette diversité intraspécifique nécessite d’être prise en compte 

par les gestionnaires des populations naturelles en accroissant les efforts de conservation à l’échelle 

des populations. Ces préconisations impliquent la nécessité d’un rapprochement entre les 

scientifiques (généticien, biologiste de la conservation) et les gestionnaires directs des populations et 

des milieux que sont les AAPPMA et les Fédérations d’AAPPMA, afin de mieux intégrer les différents 

niveaux de diversité biologique dans la gestion des populations naturelles de truites. 

Sur le territoire français, 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 à l’introduction massive sur ces deux versants 

de truites ATL issues de stocks domestiqués génétiquement homogènes. Ces introductions de truites 

non-natives ont entraîné dans de nombreux cas une introgression des populations natives par des 

gènes d’origine non-native au sein deux bassins versants. 

Depuis une dizaine d’années, la biologie moléculaire s’est de plus en plus démocratisée et est 

devenue progressivement un élément de diagnostic essentiel des populations. Ainsi, des travaux 

précis ont été menés sur plusieurs départements (Haute-Alpes, Haute-Savoie, Savoie, Rhône, 

Ardèche, Corse, Isère) souvent à la demande des collectivités piscicoles. Les gestionnaires souhaitent 

de plus en plus utiliser les données génétiques de manière complémentaire aux données 

démographiques et sur la qualité des habitats pour établir les plans de gestion.  

Pour répondre à ce besoin, un programme de recherche collaborative a été mis en place à la 

demande de plusieurs fédérations départementales de pêche et de protection du milieu aquatique. 

L’objectif était de décrire à une échelle microgéogaphique la diversité et la structure génétique des 

populations naturelles de truite afin d’apporter des éléments précis et opérationnels aux 

gestionnaires. Ce programme a impliqué 7 fédérations départementales pour la pêche et la 

protection du milieu aquatiques (Allier, Isère, Loire, Haute-Loire, Puy-de-Dôme, Rhône, Savoie) 

répartis sur les versants atlantique et méditerranéen, et deux laboratoires de l’INRA (le laboratoire 

de génétique des poissons de Jouy-en-Josas et le centre alpin de recherche sur les réseaux 

trophiques et écosystèmes limniques de Thonon-les-Bains). 

Le présent rapport présente les résultats obtenus sur le versant atlantique sur les départements de 

l’Allier, du Puy-de-Dôme, de la Haute-Loire et de la Loire. 
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I. MATERIEL ET METHODE 

I.1. Echantillonnage des populations 

Les échantillonnages des populations ont été réalisés entre 2012 et 2014 par pêches 

électriques par les services techniques des Fédérations Départementales pour la Pêche et la 

Protection des Milieux Aquatiques.  

Sur chaque secteur, l’objectif initial recherché était d’échantillonner une trentaine d’individus. 

Cependant, sur certain secteur, ce nombre n’a pas été atteint en raison d’une abondance en truites 

faible ou de difficulté d’échantillonnage (milieu profond, rivière large). Seuls les individus d’âge 

supérieur ou égal à 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 l’éthanol 96°. Sur certain poisson, des prélèvements 

d’écailles ont été réalisés en vue d’une analyse scalimétrique pour estimer l’âge.  

 
Figure 1 : carte de localisation des secteurs échantillonnés dans les départements de l’Allier, du Puy-

de-Dôme, de Haute-Loire et de la Loire (versant atlantique). 
 

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 à l’étude et 

le nom de station d’origine est fournie pour chaque département en annexe 1. 
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I.2. Extraction, amplification et génotypage 

Pour chaque individu, l’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 à 260 nm et 280 nm au moyen d’un spectrophotomètre NanoDrop™ 1000 (Thermo 

Scientific) afin de s’assurer de la bonne qualité de l’ADN extrait. 

Les ADN extraits ont été transmis à la Plateforme de Génotypage de Pierroton de l’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 à la répétition continue d’un motif composé de plusieurs 

nucléotides sur une séquence ADN donnée. Le nombre de répétition d’un même motif varie d’un 

individu à l’autre, et d’un allèle à l’autre chez un même 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 1. 

 

 

Tableau 1 : Marqueurs microsatellites utilisés pour le génotypage chez la truite commune Salmo 

trutta. Pour chaque marqueur, deux amorces sont nécessaires : F (= Forward) désigne 

l’amorce dite « sens » (sens de lecture de la séquence ADN) et R (= Reverse) désigne 

l’amorce dite « anti-sens » (complémentaire à 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 porte sur 14 des 15 marqueurs 

microsatellites. En effet, le marqueur Ssa171DU a dû être retiré du jeu de données à cause de sa trop 

grande variabilité. 

 

I.3. Caractéristiques et qualité des échantillons 
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Lors d’un échantillonnage par pêche électrique, il y a un risque d’échantillonner des individus 

faisant partie de la même fratrie. Dans ce cas, l’interprétation des données génétiques obtenues 

pourrait être biaisée (Hansen et al. 1997). Dans la présente étude, ce risque a été limité par le 

protocole mis en œuvre : 1/ en évitant d’échantillonner les juvéniles de l’année (0+) ; 2/ en 

échantillonnant plusieurs classes d’âge et 3/ en répartissant les prélèvements sur un linéaire de 

rivière relativement important. Cependant pour vérifier que les échantillons ne soient pas composés 

majoritairement d’individus de la même famille, une analyse avec le logiciel COLONY 2.0 (Wang 2004, 

Jones & Wang 2009) a été réalisée. Ainsi, pour chaque échantillon, le pourcentage d’individus 

appartenant à une même famille a été évalué. 

Les déviations par rapport à l’équilibre d’Hardy-Weinberg (HW) et l’existence de déséquilibre de 

liaison (DL) ont été testés à l’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 de X 

échantillons (P=0,05/X), 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 à +1 et renseigne sur le déficit en hétérozygote dans un échantillon. Un Fis de 0 indique 

une population à l’équilibre de Hardy-Weinberg, une valeur positive traduit un déficit en 

hétérozygotes alors qu’une valeur négative indique un excès d’hétérozygote. 

 

I.4. Diversité génétique des échantillons 

La diversité génétique au sein de chaque échantillon a été étudiée à l’aide de 3 paramètres : 

 La moyenne du nombre d’allèles (A) par locus ; 

 La richesse allélique (AR) qui correspond au nombre total d’allèles divisé par le nombre de 

loci ; 

 L’hétérozygotie attendue (He) qui indique la proportion d’individus hétérozygotes à laquelle 

on s’attend dans une population panmictique. 

A et AR ont été calculés à l’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 à la reproduction et tous n’ont pas le même succès 

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 

l’abondance des géniteurs efficace dans une population. Dans notre cas, il s’agira d’une estimation 

du nombre de géniteurs qui est à l’origine de l’échantillon étudié. Ne a été estimée pour chaque 

échantillon à l’aide du logiciel NeEstimator V2 (Do et al. 2014) en utilisant la méthode du déséquilibre 

de liaison. Son intervalle de confiance à 95% a également été estimé. 

 

I.5. Différentiation et structure génétique entre les échantillons 

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



5 
 

 Les indices de différenciations FST ont été calculés pour chaque pair d’échantillons. Cet 

indice renseigne sur la différence génétique entre les échantillons sur la base des fréquences 

alléliques. Il varie de 0 à 1, plus il est élevé plus la différenciation génétique entre les deux 

échantillons est importante. Ces calculs ainsi que les tests de significativité basés sur 3800 

permutation ont été réalisés avec le logiciel FSTAT. 

 La structure génétique a été étudiée par une méthode dite de « clustering » avec le logiciel 

STRUCTURE v2.3.4 (Prichard et al. 2000). Cette méthode regroupe les individus en différentes 

groupes génétiques homogènes (appelés clusters) sur la base de leur génotype sans 

connaître leur appartenance à l’échantillon d’origine. Le nombre le plus probable de clusters 

a été évalué selon la procédure décrite par Evanno et al. (2005) avec l’utilitaire STRUCTURE 

HARVESTER (Earl et vonHoldt, 2012). 

 Les distances génétiques (Dc) de Cavalli-Sforza et Edwards (1967) calculées pour chaque pair 

d’échantillons ont été utilisées 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 été 

visualisé avec TreeView (Page 1996). 
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II. RESULTATS SUR LE DEPARTEMENT DE L’ALLIER 

II.1. Caractéristiques et qualité des échantillons 

Au total 454 individus ont été échantillonnés répartis en 20 échantillons, 19 sur des 

populations naturelles et un provenant de la pisciculture (figure 2). Le nombre d’individus par 

échantillon varie de 6 à 31. La taille des individus échantillonnés varie de 124mm à 444mm et les 

classes d’âge de 1+ à 6+. 

 
Figure 2 : carte de localisation des échantillons dans le département de l’Allier 
 

Sur les 454 individus analysés, 25 (soit 6 %) n’ont pas pu être génotypés. Aussi, les analyses 

de données ont été réalisées sur 429 individus. 

Pour l’ensemble des loci, des déviations significatives à l’équilibre 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 à 

l’équilibre HW, ils concernent les loci Str58CNRS pour 4 populations, T3-T13 pour 4 populations, et 

CA060177 pour 2 populations.  

 

Sur les 1820 tests de déséquilibre de liaison réalisés, 99 ont été rejetés au seuil de 0,05. Ce nombre 

est légèrement supérieur à celui attendu du fait du hasard (erreur de type 1) au risque de 5% (91 

rejets attendus). Cependant, 31 d’entre eux sont peu significatifs (p>0,03) et pas plus de 6 

populations sur les 20 montrent des déséquilibres entre paires de loci identiques. Pour l’ensemble 

des populations, seulement 3 combinaisons de loci sur 91 tests montrent un déséquilibre de liaison 

significatif. Il s’agit de SsaD71-Ssa197DU, Str543INRA-T3-13, et Oneµ9-CA060177, dans 

respectivement 1, 2 et 4 populations. Ces résultats indiquent qu’il n’y a pas de liaison physique entre 

les loci. 

Cinq 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 2). Le faible effectif de 

barbenan1 ne permet pas de se prononcer sur l’origine de de déficit. Pour les 4 autres échantillons, 

ce déséquilibre peut indiquer que ces échantillons sont constitués d’individus appartenant à plus 

d’une population (effet Wahlund). 

Les échantillons ne sont pas dominés par des individus issus de mêmes familles. Seuls 4 échantillons 

montrent quelques individus pouvant provenir de la même fratrie (tableau 2). 
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Tableau2 : synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur la 

base des 14 microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue,  A = nombre moyen 
d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = indice de fixation, Ne = taille efficace 
estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 

 

II.2. Diversité génétique des échantillons 

Dans l’ensemble les échantillons montrent des populations relativement bien diversifiées. Le 

nombre moyen d’allèle par locus (A), varie de 3,5 l’échantillon du Sapey à 8,79 pour Sichon4. La 

richesse allélique (Ar) varie de 2,37 pour Sapey à 3,70 pour Besbre3. L’hétérozygotie attendue varie 

de 0,48 (Sapey) à 0,75 (Besbre 3). 

Les diversités génétiques les moins élevées se situent sur le Sapey, le Coindre, et le Barbenan, tous 

les trois situés en tête de bassin. L’échantillon Besbre4 montre une diversité beaucoup plus faible 

que les 3 autres échantillons de la Besbre. 

 

II.3. Différentiation et structure génétique entre les échantillons 

Les Fst entre les échantillons varient de 0,0036 à 0,2423 (tableau 3). 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 différentie 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 à 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.  

 

 
Tableau 3 : 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. 

 
L’analyse de la structuration génétique montre que les 4 échantillons, Besbre3, Sichon4, Sioule et 

Pisciculture qui montraient un déficit significatif d’hétérozygotes sont composés de plusieurs clusters 

génétiques (figure 3). Les individus constituant ces échantillons proviennent donc de plusieurs 

populations. 

 
Figure 3 : Présentation des 7 groupes génétiques obtenus par « clustering » avec le logiciel 

STRUCTURE. Au sein de chaque échantillon, chaque individu est réprésenté par une barre 
verticale colorée. Chaque couleur représente un cluster différent. les barres verticales 
colorées représentent les probabilités de chaque individu d’être membre des clusters. 
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Tableau 4 : Pourcentage d’individus de chaque échantillon assignés aux 7 clusters identifiés par le 

logiciel STRUCTURE. Les couleurs correspondent à celles utilisées dans la figure 3. 
 

L’analyse par STRUCTURE a identifié les 7 clusters génétiques suivants (figure 3 et tableau 4) :  

­ Un groupe correspondant à l’échantillon Sapey car 95% des individus échantillonnés sont 

assignés correctement dans ce groupe. 

­ Un groupe Darot comprenant 76% des individus de l’échantillon Darot. 

­ Un groupe Barbenan est clairement identifié. Il regroupe ensemble la majorité des individus 

des 3 échantillons de cette rivière. 

­ 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 à ce groupe. 

­ Un groupe constitué en majorité par les individus de l’Arnon 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 l’échantillon Cher sont 

assignés à ce groupe. Cependant, il est surprenant de voir que 44% des individus de 

l’échantillon Besbre3 qui est géographiquement très éloigné du Cher font partis de ce 

cluster. 
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Figure 4 : Arbre (neighbor-joining) obtenu à partir des distances génétiques (Dc). La longueur des 

branches est proportionnelle à la distance génétique. Les valeurs à côté des branches 
indiquent la robustesse (en pourcentage) des regroupements observés. Seuls les valeurs 
supérieures à 70% (considérées comme suffisamment robustes) sont indiquées. 

 
Le dendrogramme des distances génétiques révèle les informations suivantes (figure 4) :  

­ un groupe clairement identifié est constitué des 3 échantillons du Barbenan. Il est 

génétiquement distinct des autres échantillons (robustesse de 95%). 

­ Les échantillons Cher et Besbre3 se retrouvent dans un même groupe soutenu par une 

robustesse de 98%. Ce regroupement n’a pas de cohérence géographique. 

­ Les échantillons Sichon1 et Sichon2 montrent peu de différences entre eux et constituent 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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III. RESULTATS SUR LE DEPARTEMENT DU PUY-DE-DOME 

Au total 3000 individus ont été échantillonnés sur 153 secteurs de rivières différents et 4 stocks de 

pisciculture. La majorité (88%) des 3000 individus a pu être génotypé aux 14 loci. Les individus 

présentant moins de 6 locus génotypés avec succès ont été écartés du traitement de données. Les 

secteurs présentant moins de 5 individus génotypés n’ont pas été pris en compte pour les analyses. 

Au final, le traitement de données a été réalisé sur un total de 2981 individus répartis en 145 

échantillons (141 populations naturelles et 4 stocks de pisciculture).  

III.1. Analyse préliminaire de la structure génétique à l’échelle du département 

Une première analyse globale de la structuration génétique a été réalisée à l’aide d’un arbre 

phylogénique en prenant en compte la totalité des 141 échantillons prélevés sur des populations 

naturelles et les 4 stocks de pisciculture. 

 
Figure 5 : localisation des 141 échantillons prélevés sur les populations naturelles du département du 

Puy-de-Dôme et répartition par bassin versant. 
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Figure 6 : Arbre (neighbor-joining) présentant la totalité des 145 échantillons du département du Puy-

de-Dôme obtenu à partir des distances génétiques (Dc). La longueur des branches est 
proportionnelle à la distance génétique. Les valeurs à côté des branches indiquent la 
robustesse (en pourcentage) des regroupements observés. 
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Contrairement à ce qu’on pourrait s’attendre, l’arbre phylogénique réalisé avec l’ensemble des 

échantillons ne montre pas une structuration claire par grand bassin versant hydrographique. Seuls 

les 3 échantillons du bassin du Cher et les 9 échantillons de l’Ance du Nord (Bassin Loire) forment 2 

groupes cohérents et qui se distinguent des autres échantillons avec une forte robustesse (figure 6). 

Même si les échantillons du bassin de l’Allier et de la Dordogne se rassemblent globalement entre 

eux, ils ne forment pas de groupes génétiques robustes (les valeurs de bootstrap séparant les 

échantillons du bassin de l’Allier de ceux de la Dordogne sont faibles). On observe notamment deux 

regroupements génétiques relativement forts entre certains échantillons de l’Allier et de la Dordogne 

(en rouge sur les figures 6 et 7). Les échantillons amont de la Clamouze et de la Couze Pavin se 

regroupent avec une robustesse de 66%. Ces deux échantillons, situés en tête de bassin, sont 

proches géographiquement mais très éloignés hydrologiquement. Leur proximité génétique pourrait 

être soit naturelle, due à une capture récente de bassin versant, soit d’origine anthropique, due à un 

transfert de poissons entre les deux stations. Cette dernière hypothèse est privilégiée. Plus 

surprenant, un échantillon situé sur l’Ambène (Allier) se regroupe avec un de la rivière Trentaine 

(Dordogne) (figure 6 et 7). 

 
Figure 7 : localisation des échantillons qui se regroupent génétiquement alors qu’ils sont situés sur 

des bassins hydrographiques différents. 
 
Enfin, il est intéressant de noter que les 4 échantillons des piscicultures se regroupent avec une 

robustesse de 45%. On peut considérer que trois d’entre elles (stocks Dore, Sioule et Allier) forment 
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même un seul groupe génétique bien distinct du reste des échantillons avec une valeur de bootstrap 

de 79%. Ces résultats suggère qu’en pratique la gestion des quatre stocks n’est pas indépendante et 

que des mélanges entre géniteurs de stocks différents sont réalisés. 

Dans la suite de l’étude, des analyses ont été réalisées indépendamment sur les 3 bassins versants de 

la Dordogne, de l’Allier et du Cher. Les échantillons de l’Ance du Nord sur le bassin de la Loire ont été 

analysés dans une approche de bassin avec ceux du département de de la Haute-Loire. 

 

III.2. Le bassin de la Dordogne 

III.2.1. Caractéristiques et qualité des échantillons 

Sur le bassin de la Dordogne, 24 secteurs ont été échantillonnés pour un total de 578 individus. Deux 

échantillons situés sur le Chauvet et la Fontaine Salée ont été écartées des analyses en raison d’un 

nombre d’individus trop faibles. Au total les analyses ont porté sur 565 individus répartis sur 22 

secteurs pour les populations naturelles et sur 4 stocks de pisciculture. 

 
Figure 8 : Localisation des 24 échantillons prélevés sur les populations naturelles du bassin de la 

Dordogne. 
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Pour l’ensemble des loci, des déviations significatives à l’équilibre HW ont été observées dans 5 

populations : la Burande amont au pont RD88 (D004), la Sandalouze à Espinchal (D012), l’Eau Verte à 

la taillade (D013), la Mortagne au moulin de Perret (D019) et la Tarentaine au pont vert (D021). 

Sur les 364 tests de combinaison échantillon-locus, 30 montrent une déviation par rapport à 

l’équilibre HW. Ce résultat est plus élevé que le nombre de déviation attendue (erreur de type 1) 

pour un risque de 5% (18 rejets attendus). Ce nombre important de déviation peut s’expliquer par le 

fait que de nombreux échantillons présentent des effectifs faibles.  

Sur les 2366 tests de déséquilibre de liaison réalisés, 180 ont été rejetés au seuil de 0,05. Ce nombre 

est supérieur à celui attendu du fait du hasard (erreur de type 1) au risque de 5% (118 rejets 

attendus). Cependant, 60 d’entre eux sont peu significatifs (p>0,03) et pas plus de 5 populations sur 

les 26 montrent des déséquilibres entre paires de loci identiques. Pour l’ensemble des populations, 9 

combinaisons de loci sur 91 tests montrent un déséquilibre de liaison significatif Ces résultats 

suggèrent qu’il n’y a pas de liaison physique entre les loci. 

Trois échantillons montrent un déficit significatif d’hétérozygotes : la Burande à Pont vieux (D004, 

Fis=0,101), la Clidane (D010, Fis=0,06), et le Gagne au mont (D=015, Fis=0,139) (tableau 5). Ces 

déséquilibres peuvent être induit par le faible nombre d’individus qui compose certains échantillons, 

ou indiquer que les échantillons sont constitués d’individus appartenant à plus d’une population 

(effet Wahlund). 

Des individus faisant partie d’une fratrie sont détectés sur 6 échantillons de populations naturelles et 

3 stocks de pisciculture (tableau 5). Les 4 échantillons de pisciculture montrent des Ne relativement 

faibles (41-56) qui indiquent que les individus sont issus d’un nombre de géniteurs restreint. 

 
Tableau 5 : synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur la 

base des 14 microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, A = nombre moyen 
d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = indice de fixation, Ne = taille efficace 
estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 
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III.2.2. Diversité génétique des échantillons 

Le nombre moyen d’allèle par locus (A) sur les populations naturelles varie de 4,21 sur la 

Trentaine à 9,64 sur la Clidane (tableau 5). La richesse allélique (Ar) varie de 3,47 pour Burande1 à 

4,64 pour l’échantillon de la Dordogne. L’hétérozygotie attendue varie de 0,628 (Tarentaine) à 0,788 

(Dordogne) (tableau 5). 

Les diversités génétiques les moins élevées se situent sur les échantillons de Gagne, Sandalouze et 

Burande. 

 

III.2.3. Différentiation et structure génétique entre les échantillons 

Les Fst entre les échantillons varient de 0,001 à 0,2773 (tableau 6). Les principaux résultats sont : 

­ Une différenciation génétique importante est constatée entre l’échantillon de la Clamouze et 

tous les autres échantillons. Ce résultat n’est pas surprenant puisque dans l’arbre global 

(figure 6) cet échantillon était regroupé avec la Couze Pavin situé sur le bassin de l’Allier. 

­ L’échantillon Gagne (Ance) montre des Fst élevées avec tous les échantillons sauf avec 

Gagne. 

­ L’échantillon de la Sandalouze se différencie peu de Chambe et Mortagne 1 

­ Les 3 échantillons de la Tarentaire montrent une différenciation relativement entre eux et 

une forte différenciation avec tous les autres échantillons exceptés avec l’Eau Verte. 

­ Les 4 échantillons de la Burande et celui du Burandou montrent des Fst relativement faible 

entre eux. 

­ Les 4 stocks de piscicultures montrent une faible différenciation entre eux. Notamment, le 

stock Dordogne est moins éloigné des 3 autres stocks que des populations naturelles du 

bassin de la Dordogne. De même, certaines populations naturelles de la Dordogne 

(Burandou, Chavanon, Mortagne 1) sont peu différenciées des stocks Allier, Dore, Sioule. Ces 

résultats peuvent s’expliquer par un mélange entre les individus des différents stocks au sein 

de la pisciculture ou la réalisation de fécondation croisée entre géniteurs prélevés sur les 

différents bassins.  
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Tableau 6 : 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. 
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L’analyse par STRUCTURE indique que la structuration la plus importante est constituée par 2 grands 

clusters regroupant les 4 stocks de pisciculture entre eux dans un même cluster génétique et toutes 

les populations naturelles dans un autre cluster. Ce résultat indique de nouveau que les 4 stocks de 

pisciculture ne constituent qu’un seul stock sur le plan génétique. Ensuite, les deux autres 

structurations les plus probables suggérées par STRUCTURE sont constituées de 3 et 8 groupes 

génétiques. Seuls ces deux structurations sont illustrées (figure 9 et tableau 7). 

 
Figure 9 : Présentation des groupes génétiques obtenus par « clustering » avec le logiciel STRUCTURE. 

A = 3 clusters et B = 8 clusters. Au sein de chaque échantillon, chaque individu est 
réprésenté par une barre verticale colorée. Chaque couleur représente un cluster différent. 
les barres verticales colorées représentent les probabilités de chaque individu d’être 
membre des clusters. 

 

Dans le cas de 3 clusters : 

­ Un cluster génétique distinct regroupe les 3 échantillons de la Tarentaine et celui de l’Eau 

Verte. Entre 90% et 97% des individus de ces échantillons sont assignés à ce cluster. 

L’échantillon Gagne Ance est également intégré avec 79% de ses individus assignés. 

­ Les 4 stocks de pisciculture ainsi que l’échantillon de la Trentaine forment un cluster bien 

distinct. Le rapprochement entre l’échantillon Trentaine et les piscicultures non originaire du 

bassin de la Dordogne est cohérent avec le résultat de l’analyse globale qui avait montré une 

proximité génétique entre cet échantillon et une population naturelle du bassin de l’Allier, 

sur l’Ambène. Notons aussi que 56% des individus de l’échantillon Mortagne 1 sont assignés 

à ce cluster. 

­ Le troisième cluster est majoritairement constitué par les individus des autres échantillons 

(en bleu dans la figure 9 et le tableau 7). 

­ Les individus des échantillons Gagne, Burandou et Grafaudet sont majoritairement assignés à 

ce 3ème cluster mais ils se répartissent également dans les autres clusters. 
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Tableau 7 : Pourcentage d’individus de chaque échantillon assignés aux clusters identifiés par le 

logiciel STRUCTURE. A = 3 clusters et B = 8 clusters. Les couleurs correspondent à celles 
utilisées dans la figure 9. 

 
La partition en 8 clusters permet de faire apparaitre une sous structuration : 

­ Un premier cluster est formé majoritairement avec les échantillons Burande 1, 2 et 3 et 

Gagne le mont. Dans des proportions moindres des individus des échantillons Burande 4, 

Gagne et Burandou sont également assignés à ce cluster. 

­ Les deux échantillons Chambe et Sandalouze forment un cluster distinct. 

­ Chavanon et Clidane forment également à eux deux un autre cluster. 

­ Un cluster se forme avec la majorité des individus des échantillons Dordogne et Mortagne2. 

35% des individus de l’échantillon Gagne Ance est également assigné à ce cluster. 

­ Un cluster bien distinct regroupe les 3 échantillons de la Tarentaine et celui de l’Eau Verte, 

ainsi que 43% des individus de l’échantillon Gagne Ance. 

­ Les échantillons Clamouze et Grafaudet se regroupent avec respectivement 85% et 65% des 

individus assignés à ce cluster. 

­ Un cluster plus hétérogène est constitué par des individus des 4 stocks de pisciculture et de 

deux populations naturelles à savoir Trentaine et Mortagne1. L’échantillon de la Trentaine 

semble majoritairement constitué de génotypes issus du bassin de l’Allier. 

­ Enfin, des individus des 3 stocks de pisciculture non originaire du bassin de la Dordogne 

forment un cluster auquel 15% des individus du stock Dordogne est également assigné. Ceci 
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pourrait s’expliquer par la présence dans le stock Dordogne de génotypes normalement 

présent dans le bassin de l’Allier. 

 

L’arbre des distances génétiques permet d’obtenir les informations suivantes (figure 10) :  

­ Un groupe distinct formé par les 3 échantillons de la Tarentaine et l’Eau Verte ave une valeur 

de robustesse de 71%. Ce groupe est géographiquement cohérent puisque les 4 échantillons 

sont situés sur le bassin de la Tarentaine. 

­ Trois groupes différents se forment par regroupement de pairs d’échantillons 

géographiquement proches : Gagne et Gagne Ance, Clidane et Chavanon, Chambe et 

Sandalouze. 

­ Les 4 stocks de pisciculture se regroupent avec une valeur de bootstrap de 88%. 

­ Les 4 échantillons de la Burande et celui de Gagne le mont sont proches. Ce regroupement 

correspond à un cluster identifié par STRUCTURE. A noter que le regroupement de 

l’échantillon Gagne le mont, situé à l’amont de la Gagne, avec la Burande n’est pas 

géographiquement cohérent. Ce résultat peut être dû à un transfert d’individus entre les 

deux têtes de bassins (Burande et Gagne). 

 
Figure 10 : Arbre (neighbor-joining) obtenu à partir des distances génétiques (Dc). La longueur des 

branches est proportionnelle à la distance génétique. Les valeurs à côté des branches 
indiquent la robustesse (en pourcentage) des regroupements observés. Seuls les valeurs 
supérieures à 70% (considérées comme suffisamment robustes) sont indiquées. 
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III.3. Le bassin de l’Allier 

III.3.1. Caractéristiques et qualité des échantillons 

Sur le bassin de l’Allier, 117 secteurs différents ont été échantillonnés pour un total de 2135 

individus. Dix échantillons ont été écartés des analyses en raison d’un nombre d’individus trop faibles 

(tableau 8). Au total les analyses ont porté sur 2129 individus répartis sur 107 secteurs pour les 

populations naturelles et sur 190 poissons provenant des 4 stocks de pisciculture. 

 
Figure 11 : Localisation et code station des 117 secteurs échantillonnés sur le bassin de l’Allier. 

 

Pour l’ensemble des loci, des déviations significatives à l’équilibre HW ont été observées dans 7 

populations sur : la Favatelles au moulin Clamont (A091), la Valette à pont de Bio (A106), le Bédat à 

Gerzat (A114), la Morge à pont de la Moutade (A116), le Besanton à la confluence Sioulet (A139), la 

Sioule à Montfermy (A158) et la Monne à St Amand Tallende (A171). 

Sur les 1554 tests de combinaison échantillon-locus, 113 montrent une déviation par rapport à 

l’équilibre HW. Ce résultat est plus élevé que le nombre de déviation attendue (erreur de type 1) 

pour un risque de 5% (78 rejets attendus). Cependant 32 tests sont peu significatifs (p>0,03). Ce 
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nombre important de déviation peut s’expliquer par le fait que de nombreux échantillons présentent 

des effectifs faibles.  

Sur les 10100 tests de déséquilibre de liaison réalisés, 730 ont été rejetés au seuil de 0,05. Ce nombre 

est légèrement supérieur à celui attendu du fait du hasard (erreur de type 1) au risque de 5% (505 

rejets attendus). Le seuil de significativité est faible (p>0,03) pour 232 tests. Pas plus de 16 

populations sur les 111 montrent des déséquilibres entre paires de loci identiques. Pour l’ensemble 

des populations, 38 combinaisons de loci sur 91 montrent un déséquilibre de liaison significatif. Ces 

résultats suggèrent qu’il n’y a pas de liaison physique entre les loci. 

Un déficit significatif de génotype hétérozygote est observé sur 4 échantillons (valeur de Fis 

significative, tableau 8) : sur l’Ambène (A112, secteur Mozac), les Favatelles (A091, secteur moulin 

Clamont), la carcasse (A068, secteur les Cros) et la Combavière (A005, secteur pont D23). Pour 

l’échantillon A112, son faible effectif (n=5) pourrait expliquer cette déviation. Le déficit observé sur 

l’échantillon A091 est cohérent avec le fait qu’il montre également un déséquilibre HW. Enfin pour 

les deux derniers, ce déficit peut indiquer que les échantillons sont constitués d’individus 

appartenant à plus d’une population (effet Wahlund). 

L’analyse réalisée avec le logiciel COLONY montre que de nombreux poissons font partie d’une fratrie 

dans plusieurs échantillons (tableau 8). Ce taux élevé peut être la conséquence soit d’un 

échantillonnage pas suffisamment réparti sur le linéaire de la rivière soit de populations présentant 

une abondance faible. 

A noter que plusieurs individus montrent un génotype strictement identique : 

­ 3 individus échantillonnés en 2012 sur le secteur No Kill de la Couze Pavin ont un génotype 

identique à 3 individus échantillonnés sur le même secteur en 2013. Il s’agit probablement 

des mêmes individus qui ont été prélevés deux fois à un an d’intervalle. 

­ Deux individus de la Veyre sur le secteur Bourasset-les-Martres montre le même génotype. 
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Tableau 8: synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur la 

base des 14 microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, A = nombre moyen 
d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = indice de fixation, Ne = taille efficace 
estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 
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Tableau 8 suite : synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur 

la base des 14 microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, A = nombre moyen 
d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = indice de fixation, Ne = taille efficace 
estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 
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Tableau 8 suite : synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur 

la base des 14 microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, A = nombre moyen 
d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = indice de fixation, Ne = taille efficace 
estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 

 

III.3.2. Diversité génétique des échantillons 

Le nombre moyen d’allèle par locus (A), varie de 3,6 sur le Couzon et le Ruisseau de Mazaye à 

10,6 sur la Couze Ardes. La richesse allélique (Ar) varie de 2,4 pour le Couzon à 4,5 pour la Couze 

Ardes. L’hétérozygotie attendue varie de 0,3 sur le Couzon à 0,79 sur l’Ailloux (tableau 8). 

Les diversités génétiques les moins élevées se situent sur le Couzon, le ruisseau de Mazaye, le 

Vertolaye, l’amont de la Couze Pavin, l’Auzon. Les échantillons du bassin de la Sioule montrent 

globalement moins de diversité que les échantillons des bassins de la Dore et de l’Allier. 
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III.3.3. Différentiation et structure génétique entre les échantillons 

Les Fst entre les échantillons varient de 0,0006 à 0,4175. Les principales différentiations observées 

sont (tableau 9) : 

­ Deux échantillons se différentient fortement de tous les autres échantillons avec des valeurs 

de Fst élevées. L’échantillon du Couzon à pont de Rossias (A069) et du Creuzier à moulin de 

Ligonet (A073). Ces deux secteurs sont situés en tête de bassin. 

­ Trois autres se différentient également chacun de tous les autres échantillons mais avec des 

valeurs de Fst un peu moins élevées, l’échantillon du Bave au moulin de la Rochette (A004), 

de la Durolle à Vernière (A090) et du Fredet au parc St Nectaire (A108). Ces trois secteurs 

sont également tous situés sur des ruisseaux en tête de bassin. 

­ Les secteurs du Favatelles au moulin Clamont (A091) et sur la Gérize à la Planche (A092) 

montrent aussi une différenciation globalement importante avec tous les autres échantillons. 

Ces deux secteurs sont également isolés sur des ruisseaux. 

­ Trois échantillons de l’Auzon (A029, A031 et A032) ne se différentient pas entre eux mais se 

différentient de tous les autres. 

­ Le secteur le plus aval sur la Couze Pavin (pont de Serveix, A054) montre une différenciation 

avec tous les autres échantillons sauf avec l’échantillon le plus amont de la Couze Pavin, celui 

d’issoire la Plagne (A050). 

­ Les deux échantillons de la Dolore (A076 et A077) et celui de la Dore Chez Ballut (A079) ne se 

différentient pas mais se différentie de tous les autres. Ces trois échantillons se succèdent 

sur l’amont du bassin de la Dore. 

­ Les deux échantillons sur le Vertolaye (A101 et A102) ainsi que celui sur la Carcasse (A068) 

montrent entre eux des valeurs de Fst faibles mais se différentie de tous les autres. Le 

Vertolaye et la Varcasse sont deux affluents de la Dore proches l’un de l’autre. 

­ Les deux secteurs sur la Monne (A170 et A171) montrent peu de différenciation entre eux et 

une forte différenciation avec tous les autres échantillons. 
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Tableau 9 : Présentation des classes d’indices de différenciation, Fst, par paire d’échantillons. En 

raison du nombre important d’échantillon à comparer, les valeurs n’ont pas été 
représentées. Un gradient de couleur permet de visualiser les différenciations des plus 
importantes aux moins importantes. 

 

Les deux structurations génétiques les plus probables suggérées par STRUCTURE sont 4 et 6 clusters. 

Pour la structuration en 4 clusters, on distingue (figure 12, tableau 10) : 

­ Le cluster 1 regroupant les individus majoritairement présent sur l’amont du bassin de l’Allier 

(Couze Pavin, Couze Ardes, Bansat,…). 

­ Le cluster 2 constitué majoritairement par les individus des échantillons de la Dole. 

­ Le cluster 3 qui regroupe les individus du bassin de la Sioule et certains individus situés sur 

d’amont de ruisseaux affluents de l’Allier (Veyre) mais qui prennent leur source à proximité 

du bassin de la Sioule. 

­ Le cluster 4 regroupant les individus des stocks de pisciculture et certains individus de 

populations naturelles majoritairement situées sur des affluents de la partie aval de l’Allier. 
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Figure 12 : Localisation géographique des groupes génétiques obtenus par « clustering » avec le 

logiciel STRUCTURE pour 4 clusters  
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Tableau 10 : Pourcentage d’individus de chaque échantillon assignés aux 4 clusters identifiés par le 

logiciel STRUCTURE. Les couleurs correspondent à celles utilisées dans la figure 12. 
 

La structuration en 6 clusters permet de dégager des groupes supplémentaires qui montrent une 

cohérence géographique (figure 13, tableau 11) : 

­ Le bassin de la Dole se sous-structure en deux clusters, un regroupant les individus des 

échantillons de la moitié amont et un autre constitué des échantillons de la moitié aval. 

­ Un troisième cluster se dégage au sein du bassin de l’Allier séparant ainsi les individus de la 

Veyre du cluster Sioule. 

­ Ainsi le cluster 6 « Sioule » se distingue clairement. 

­ Le cluster 1 regroupant les individus des affluents rive gauche du Haut-Allier est également 

très distinct. 

­ A noter aussi, le cluster 2 « pisciculture » dans lequel sont assignés également plusieurs 

individus naturels d’échantillons de l’Allier et de la Sioule. 
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Figure 13 : Localisation géographique des groupes génétiques obtenus par « clustering » avec le 

logiciel STRUCTURE pour 6 clusters. 
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Tableau 11 : Pourcentage d’individus de chaque échantillon assignés aux 4 clusters identifiés par le 

logiciel STRUCTURE. Les couleurs correspondent à celles utilisées dans la figure 13. 
 

L’arbre neighbor-joining obtenu à partir des distances génétiques permet de mettre en évidence 

quelques groupements génétiques (figure 14) : 

­ Plusieurs échantillons géographiquement très proches l’un de l’autre se groupent 

naturellement avec des valeurs de robustesse élevées.  

­ Plusieurs échantillons de la Dore (sur Roche et Cros, Credogne et Durolle) se regroupent 

entre eux et forment un groupe distinct qui est géographiquement cohérent. 

­ La majorité des échantillons du bassin de la Sioule se regroupent entre eux et forme un 

groupe distinct. 

­ Un groupe cohérent et distinct se forme avec tous les échantillons de la Couze Pavin. 

­ Un autre groupe soutenu avec une robustesse de 98% est formé avec les échantillons de la 

Couze Ardes. 
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Figure 14 : Arbre (neighbor-joining) obtenu à partir des distances génétiques (Dc). La longueur des 

branches est proportionnelle à la distance génétique. Les valeurs à côté des branches 
indiquent la robustesse (en pourcentage) des regroupements observés. Seuls les valeurs 
supérieures à 70% (considérées comme suffisamment robustes) sont indiquées. 
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III.4. Le bassin du Cher 

III.4.1. Caractéristiques et qualité des échantillons 

L’analyse a été réalisée sur un total de 97 individus regroupant les 3 échantillons du Puy-de-Dôme et 

les 2 échantillons du département de l’Allier (figure 15). 

 
Figure 15 : Localisation des 5 secteurs échantillonnés sur le bassin du Cher. 

Pour l’ensemble des loci, aucune déviation significative à l’équilibre HW n’a été observée dans les 5 

populations.  

Sur les 70 tests de combinaison échantillon-locus, seulement 3 montrent une déviation par rapport à 

l’équilibre HW.  

Sur les 455 tests de déséquilibre de liaison réalisés, seulement 26 ont été rejetés au seuil de 0,05. Ce 

nombre est très légèrement supérieur à celui attendu du fait du hasard (erreur de type 1) au risque 

de 5% (22 rejets attendus). Le seuil de significativité peut être considéré comme faible (p>0,03) pour 

16 tests. Pour l’ensemble des populations, 1 seule combinaison de loci sur 91 montrent un 

déséquilibre de liaison significatif. Il s’agit des loci SsaD71-Str543INRA. Ces résultats indiquent qu’il 

n’y a pas de liaison physique entre les loci. 

Aucun déficit significatif de génotype hétérozygote n’est observé (tableau 12)  

L’analyse réalisée avec le logiciel COLONY n’a identifié que 2 individus faisant partie d’une fratrie 

dans l’échantillon du Mousson (tableau 12). 
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Tableau 12 : synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur la 

base des 14 microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, A = nombre moyen 
d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = indice de fixation, Ne = taille efficace 
estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 

 

III.4.2. Diversité génétique des échantillons 

Le nombre moyen d’allèle par locus (A), varie de 4 sur l’Arnon à 7,07 sur le Cher dans le Puy-

de-Dôme (secteur Le Pont). La richesse allélique (Ar) varie de 2,66 pour le pampeluze à 3,46 pour 

l’Arnon. L’hétérozygotie attendue varie de 0,524 à 0,72 (tableau 12). 

 

III.4.3. Différentiation et structure génétique entre les échantillons 

Les Fst entre les échantillons varient de 0,005 à 0,1706 (tableau 13). 

Les valeurs de Fst les plus élevées sont observées entre l’échantillon de l’Arnon et les 4 autres 

échantillons et entre le Cher à Valette (03) et les 4 autres échantillons.  

Les 3 échantillons du département du Puy-de-Dôme se différentient moins entre eux bien qu’une 

valeur de Fst significative soit observée entre Pampeluze et Mousson.  

 
Tableau 13 : 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. 

 
La structuration génétique la plus probable proposée par STRUCTURE est composée de 3 clusters 
(figure 16, tableau 14). Le premier cluster est formé par la majorité des individus des 3 échantillons 
du Puy-de-Dôme. Puis les deux échantillons du département de l’Allier, sur l’Arnon et le Cher, forme 
chacun un cluster. 
Il est intéressant de noter que les deux échantillons du cours principal du Cher sont bien différentiés 
et ne montrent pas de génotypes en commun. 
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Figure 16 : Présentation des 3 groupes génétiques obtenus par « clustering » avec le logiciel 

STRUCTURE. Au sein de chaque échantillon, chaque individu est réprésenté par une barre 
verticale colorée. Chaque couleur représente un cluster différent. les barres verticales 
colorées représentent les probabilités de chaque individu d’être membre des clusters. 

 

 
Tableau 14 : Pourcentage d’individus de chaque échantillon assignés aux 4 clusters identifiés par le 

logiciel STRUCTURE. Les couleurs correspondent à celles utilisées dans la figure 16. 
 
L’arbre neighbor-joining obtenu à partir des distances génétiques montre deux groupes génétiques, 

un formé par les échantillons de l’Allier et un autre par les échantillons du Puy-de-Dôme (figure 17) : 

 
Figure 17 : Arbre (neighbor-joining) obtenu à partir des distances génétiques (Dc). La longueur des 

branches est proportionnelle à la distance génétique. Les valeurs à côté des branches 
indiquent la robustesse (en pourcentage) des regroupements observés. 
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IV. RESULTATS SUR LE DEPARTEMENT DE LA HAUTE-LOIRE 

3000 individus ont été échantillonnés sur 110 secteurs dont 48 secteurs sur le bassin versant de 

l’Allier et 62 sur le bassin versant de la Loire (figure 18). 2952 individus génotypés avec succès sur au 

moins 6 marqueurs ont été conservés pour l’analyse. Aucun secteur n’a été écarté. 

 

Figure 18 : Localisation des 110 secteurs échantillonnés sur le département de Haute-Loire. 

 

IV.1. Le bassin de l’Allier 

IV.1.1. Caractéristiques et qualité des échantillons 

Sur le bassin de l’Allier, l’analyse porte sur 1238 individus répartis sur 48 secteurs (figure 19, tableau 

15). 

Pour l’ensemble des loci, des déviations significatives à l’équilibre HW ont été observées dans 3 

populations sur : l’Arquejols à la Pinède (A024), l’Avesnes au Bénéfice (A033) et le Céroux à moulin 

poudrière (A046). 

Sur les 672 combinaisons échantillon-locus, 53 tests montrent une déviation par rapport à l’équilibre 

HW. Ce résultat est légèrement supérieur à celui attendu (erreur de type 1) au risque de 5% (33 

rejets attendus). 

Sur les 4368 tests de déséquilibre de liaison réalisés, 395 ont été rejetés au seuil de 0,05. Ce nombre 

est légèrement supérieur à celui attendu du fait du hasard (erreur de type 1) au risque de 5% (218 

rejets attendus). Cependant, 115 d’entre eux sont peu significatifs (p>0,03) et pas plus de 11 
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échantillons sur les 48 montrent des déséquilibres entre paires de loci identiques. Pour l’ensemble 

des populations, 18 combinaisons de loci sur 91 tests montrent un déséquilibre de liaison significatif. 

Ces résultats ne permettent pas de mettre en évidence l’existence de liaison physique entre les loci. 

Aucun déficit significatif de génotype hétérozygote n’est observé sur les 48 échantillons (Fis non 

significatives, tableau 15). 

L’analyse réalisée avec le logiciel COLONY montre que de nombreux poissons font partie d’une fratrie 

dans plusieurs échantillons (tableau 15). Ceci peut être la conséquence soit d’un échantillonnage pas 

suffisamment réparti sur le linéaire de la rivière soit de populations présentant une abondance faible. 

 

 
Figure 19 : Localisation et code station des 48 secteurs échantillonnés sur le bassin de l’Allier dans le 

département de la Haute-Loire. 
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Tableau 15 : synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur la 
base des 14 microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, A = nombre moyen 
d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = indice de fixation, Ne = taille efficace 
estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 

 

IV.1.2. Diversité génétique des échantillons 

Le nombre moyen d’allèle par locus (A), varie de 2,4 sur la Gourgueyre à 8,6 sur l’Allagnon à 

Pont Rouge. La richesse allélique (Ar) varie de 1,7 également sur la Gourgueyre à 3,7 sur l’Allagnon à 

Pont Rouge. L’hétérozygotie attendue varie de 0,275 sur la Gourgueyre à 0,767 sur l’Allagnon à Pont 

Rouge (tableau 15). 

Les diversités génétiques les moins élevées sont observées sur l’amont des affluents de l’Allier 

comme la Gourgueyre, le Chalons et le Panis où sur de petits affluents comme le Besque et la 

Ramade. De manière classique, la diversité génétique augmente sur les échantillons situés sur l’aval 
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des affluents et sur l’Allier. Les 6 échantillons de l’Allagnon présentent des diversités parmi les plus 

élevées. 

Les estimations de Ne suggèrent l’existence de plusieurs « très petites » populations issues d’un 

nombre restreint de géniteurs : Arquejols, Besque, Avesne, Ramade, Lidenne, Céroux. 

 

IV.1.3. Différentiation et structure génétique entre les échantillons 

Les Fst entre les échantillons varient de 0,009 à 0,5171. Les principales différentiations observées 

sont (tableau 16) : 

­ Quatre échantillons se différentient fortement de tous les autres échantillons avec des 

valeurs de Fst élevées. Il s’agit de l’Avesne (A033), du Besque (A035), du Chalons (A059) et du 

Gourgueyre (A065). 

­ Trois échantillons du bassin de l’Ance du Sud, Pont de Pouzas (A018), Verreyrolles (A019) et 

le ruisseau de Panis (A020) ne se différentient pas entre eux (Fst faible) mais se différentient 

de tous les autres 

­ Les 8 échantillons du système Doulon/Senouire (A122 à A129) montrent une faible 

différentiation entre eux. 

­ Les 6 échantillons du bassin de l’Allagnon (A001, A002 A003, A006, A007, A008) montrent 

également une faible différenciation entre eux. 

­ Les 4 échantillons du cours principal de l’Allier (A009 à A0012) montrent globalement peu de 

différenciation avec la majorité des autres échantillons.  
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Tableau 16 : Présentation des classes d’indices de différenciation, Fst, par paire d’échantillons. En 

raison du nombre important d’échantillon à comparer, les valeurs n’ont pas été 
représentées. Un gradient de couleur permet de visualiser les différenciations des plus 
importantes aux moins importantes. 

 

Le nombre le plus probable de cluster génétique proposé par STRUCTURE est 17 (figure 20, tableau 

17) : 

­ Le cluster 1 regroupe les individus de l’Ance du Sud et de son affluent le Panis. A noter 

également que 27% des individus de l’autre affluent, la Virlange, sont également affiliés à ce 

cluster.  

­ La majorité des individus de 3 échantillons du Desges se regroupe dans le cluster 2. 

­ Les échantillons de l’Allagnon forment à eux seuls le cluster 3. 

­ Chacun des 5 échantillons suivants forme un cluster: Chamalières (A047, cluster 4), Ribains 

(A120, cluster 12), Avesne (A033, cluster 13), Besque (A035, cluster 14) et Céroux (A046, 

cluster 15),. 



41 
 

­ 90% des individus du Gourgueyre et 87% de ceux du Chalons se regroupent au sein du cluster 

5. 

­ Le cluster 6 regroupe principalement 4 échantillons du bassin de la Senouire, le Limandie 

(A124), la Senouire à Clersanges (A127), la Ribeyrette (A126) et la Senouire à la Gravière 

(A129), avec des taux d’assignation des individus allant de 91% à 54%. A noter que 23% des 

individus de la Lidenne (A125) et 27% de la Senouire à Domeyrat (A128) sont assignés à ce 

cluster. 

­ Les individus du Pontajou (A130) et de la Seuje à Longeval (A131) se regroupent dans le 

cluster 7 avec des taux d’assignation respectivement de 91 et 82%. A noter que 21% des 

échantillons de la Seuje à Prades sont également associés à ce cluster. 

­ Le cluster 8 regroupe en majorité des individus échantillonnés sur les 4 secteurs du cours 

principal de l’Allier (A009 à A012) et sur la partie aval de certains affluents comme le Malaval 

(A110), l’Arquejols à la Pinède (A024) et la Fioule (A107). A noter également que 23% des 

individus de l’échantillon aval de la Seuje à Prades (A132) sont assignés à ce cluster. 

­ L’échantillon de l’Arquejols amont à la Mouteyre (A023) forme le cluster 9 avec 85% des 

individus assignés. 32% des individus de la Ribeyre (A121) qui est situé à proximité de 

l’Arquejols sont également assignés à ce cluster. Plus surprenant, 27% des individus de 

l’échantillon de la Lidenne situé sur le bassin de la Senouire (A125) sont assignés à ce cluster. 

­ Le cluster 10 regroupe des individus des échantillons de la Cronce (A060 et A061), de la 

Ramade (A119) et de l’Arçon (A022). 

­ Le cluster 11 regroupe les échantillons de la Doulon avec 85% des individus échantillonnés à 

Laval/Doulon (A122), 53% des individus du Vals le Chastel (A123) avec l’échantillon du bois 

d’Arbious (A036), 42% des individus assignés. A noter également, que 33% des individus de 

l’échantillon le plus aval de la Senioure à Domeyrat s’associent à ce cluster. 

­ Les deux échantillons situés sur la Dorette (A081 et A082) forment un cluster bien identifié 

avec 90 et 84% des individus assignés. 

­ Le cluster 17 regroupe 52% des individus de la Virlange. 
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Figure 20 : Localisation géographique des groupes génétiques obtenus par « clustering » avec le 

logiciel STRUCTURE pour 17 clusters. 
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Tableau 17 : Pourcentage d’individus de chaque échantillon assignés aux 4 clusters identifiés par le 

logiciel STRUCTURE. Les couleurs correspondent à celles utilisées dans la figure 20. 
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Plusieurs groupes génétiques cohérents illustrés par l’arbre neighbor-joining ont été obtenu à partir 

des distances génétiques (figure 21) : 

­ La Cronce dont les deux échantillons géographiquement proches se groupent naturellement 

avec des valeurs de robustesse élevées.  

­ La Desges dont les 3 échantillons forment une entité soutenue avec une robustesse de 94%. 

­ Les deux échantillons du Doulon forment un groupe avec une robustesse de 92%. 

­ La Senouire dont les 5 échantillons se groupent avec une robustesse de 70%. 

­ Les échantillons de l’Ance du Sud forment un groupe distinct. 

­ La Seuje dont les deux échantillons se regroupent naturellement avec une robustesse de 

92%. 

­ Les échantillons de l’Allagnon sauf la Violette se regroupent entre eux et forment un groupe 

bien distinct soutenu avec une robustesse de 86%. 

 
Figure 21 : Arbre (neighbor-joining) obtenu à partir des distances génétiques (Dc). La longueur des 

branches est proportionnelle à la distance génétique. Les valeurs à côté des branches 

indiquent la robustesse (en pourcentage) des regroupements observés. Seuls les valeurs 

supérieures à 70% (considérées comme suffisamment robustes) sont indiquées. 
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IV.2. Le bassin de la Loire 

IV.2.1. Caractéristiques et qualité des échantillons 

Sur le bassin de la Loire situé dans le département de la Haute-Loire, 1714 individus ont été 

échantillonnés sur 62 secteurs. Les échantillons des départements du Puy-de-Dôme et de la Loire 

situés sur le bassin de l’Ance du Nord ont été ajoutés au jeu de données afin de traiter ce bassin dans 

sa globalité. Ainsi, les analyses ont été réalisées sur un total de 2043 individus répartis sur 75 

secteurs (figure 22, tableau 18). 

Pour l’ensemble des loci, des déviations significatives à l’équilibre HW ont été observées dans 

seulement 4 populations sur : le Chamalière au pont RD1 (L031), le Piat à Monistrol/Loire (L065), le 

Dunière à Vaubardet (L098) et la Méjeanne à Pont Montbel (L119). 

Sur les 825 combinaisons échantillon-locus, 68 tests montrent une déviation par rapport à l’équilibre 

HW. Ce résultat est légèrement supérieur à celui attendu (erreur de type 1) au risque de 5% (41 

rejets attendus). 

Sur les 6825 tests de déséquilibre de liaison réalisés, 420 ont été rejetés au seuil de 0,05. Ce nombre 

est légèrement supérieur à celui attendu du fait du hasard (erreur de type 1) au risque de 5% (341 

rejets attendus). Cependant, 155 d’entre eux sont peu significatifs (p>0,03) et pas plus de 10 

échantillons sur les 75 montrent des déséquilibres entre paires de loci identiques. Pour l’ensemble 

des populations, 14 combinaisons de loci sur 91 tests montrent un déséquilibre de liaison significatif. 

Ces résultats ne permettent pas de mettre en évidence l’existence de liaison physique entre les loci. 

Des valeurs de Fis positives significatives traduisant un déficit de génotype hétérozygote sont 

observés sur 4 échantillons (tableau 15) : sur le Bourbouilloux (L053, secteur Monet), le Cereix (L054), 

la Villettes (L120, secteur moulin de la Prat) et la Semène (L140, secteur moulin Vial). 

2 individus de la Curraize à Précieux et 2 de Pierre brune à Sauvain (Jasserie de l’Oule) présentent des 

génotypes identiques.  

L’analyse réalisée avec le logiciel COLONY montre que de nombreux poissons font partie d’une fratrie 

dans plusieurs échantillons (tableau 18). Ceci peut être la conséquence soit d’un échantillonnage pas 

suffisamment réparti sur le linéaire de la rivière soit de populations présentant une abondance faible. 
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Figure 22 : Localisation et code station des secteurs échantillonnés sur le bassin de la Loire dans le 

département de la Haute-Loire et sur l’Ance du Nord pour les départements du Puy-de-
Dôme et de la Loire. 
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Tableau 18 : synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur la 

base des 14 microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, A = nombre moyen 
d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = indice de fixation, Ne = taille efficace 
estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 
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IV.2.2. Diversité génétique des échantillons 

Les échantillons montrent globalement une bonne diversité génétique. 

Le nombre moyen d’allèle par locus (A), varie de 3,9 sur le Cotonas à 8,1 sur Lausonne. La 

richesse allélique (Ar) varie de 2 sur les Villettes à 2,7 sur la Dunière. L’hétérozygotie attendue varie 

de 0,468 sur la Fouragettes aux gorges Montagnac (L066) 0,708 sur la Coubière à Pont de la Val 

(L061). 

Les estimations de Ne suggèrent l’existence de « très petites » populations issues d’un nombre 

restreint de géniteurs sur 3 secteurs : Holme à maison neuve (L077), Fouragettes (L066) et l’amont de 

la Ligogne dans le Puy-de-Dôme à Molhac (L020). 

 

IV.2.3. Différentiation et structure génétique entre les échantillons 

Les Fst entre les échantillons varient de 0,0038 à 0,3815. Les principales informations à retenir sont 

(tableau 19) : 

­ trois échantillons se différentient fortement de tous les autres échantillons avec des valeurs 

de Fst élevées. Il s’agit de Chamalière (L031), de Fouragettes (L066), et de Villettes (L120). 

­ Trois autres échantillons se différentient également de tous les autres échantillons mais avec 

des valeurs de Fst moins élevées : Holme à maison neuve (L077), Piat (L065) et Gampille 

(L129). 

­ Les échantillons localisés sur le bassin de l’Ance du Nord montrent globalement des valeurs 

de Fst faibles entre eux sauf l’échantillon situé dans le Puy-de-Dôme à l’amont du Ligogne à 

Mohlac (L020) qui se différencie.  

­ Les deux échantillons amont de l’Andrable (Chapelle en Lafaye, L014 et Merle L015) ont 

tendance à se différencier du reste du bassin de l’Ance du Nord 

­ Les 6 échantillons du Borne (L049 à L054) montrent une faible différentiation entre eux. 

­ Globalement les échantillons du bassin du Lignon du Velay constituent un ensemble avec des 

faibles niveaux de différenciation entre eux. 
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Tableau 19 : Présentation des classes d’indices de différenciation, Fst, par paire d’échantillons. En 

raison du nombre important d’échantillon à comparer, les valeurs n’ont pas été 
représentées. Un gradient de couleur permet de visualiser les différenciations des plus 
importantes aux moins importantes. 

 

L’analyse avec STRUCTURE n’a pas permis de dégager clairement le nombre de clusters génétiques le 

plus probable. Les résultats indiquent qu’il y a autant de chance d’avoir 4, 15, 17 ou 31 clusters. 

 

L’arbre neighbor-joining obtenu à partir des distances génétiques permet de mettre en évidence 

quelques regroupements génétiques (figure 23) : 

­ Plusieurs échantillons situés à proximité sur le même ruisseau se regroupent deux à deux 

avec des valeurs de bootstrap élevées : C’est le cas sur la Gazeille (L073 et L075), le Gagne 

(L071 et L072), le Dolaizon (L055 et L056) et l’Echapre (L125 et L126).  

­ Les échantillons de l’Holme à maison neuve (L077) et de l’Orcival à Champetienne (L0133) 

montrent une proximité génétique en se regroupant avec une robustesse de 78%. Ils sont 
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relativement proche géographiquement mais hydrologiquement éloigné. Ce regroupement 

pourrait s’expliquer par un transfert de poissons ou par un historique de repeuplement 

commun. 

­ 5 groupes géographiquement cohérents forment des groupes génétiques soutenus par des 

robustesses élevées : l’Arzon, l’aval du Ligon du Velay associé avec la Dunière, la Semène, 

l’Andrable associée à l’aval de l’Ance du Nord, le Borne. 

­ Les autres échantillons du Lignon du Velay et de l’Ance du Nord ont tendance à se regrouper 

pour former deux autres entités géographiques et génétiques cohérentes. 
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Figure 23 : Arbre (neighbor-joining) obtenu à partir des distances génétiques (Dc). La longueur des 

branches est proportionnelle à la distance génétique. Les valeurs à côté des branches 

indiquent la robustesse (en pourcentage) des regroupements observés. Seuls les valeurs 

supérieures à 70% (considérées comme suffisamment robustes) sont indiquées.  
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V. RESULTATS SUR LE DEPARTEMENT DE LA LOIRE 

V.1. Caractéristiques et qualité des échantillons 

Au total, 1890 individus ont été échantillonnés sur 75 secteurs de rivière (figures 24 et 25, tableau 

17) dont 1881 ont pu être génotypés avec succès à au moins 6 marqueurs. Six secteurs présentant 

des effectifs trop faibles ont été retirés de l’analyse (tableau 20). Au final, l’analyse a porté sur 1863 

individus répartis sur 69 échantillons auxquels ont été ajoutés 3 échantillons et 59 individus du bassin 

de l’Ondaine localisés en Haute-Loire.  

Pour l’ensemble des loci, des déviations significatives à l’équilibre HW ont été observées dans 

seulement 3 populations sur : l’Anzon à Noiretable (L024), l’Arbiche à Chevrières (L059) et le Tâche à 

St-Rigand (L137). 

Sur les 1008 combinaisons échantillon-locus, 62 tests montrent une déviation par rapport à 

l’équilibre HW. Ce résultat est légèrement supérieur à celui attendu (erreur de type 1) au risque de 

5% (50 rejets attendus). 

Sur les 6552 tests de déséquilibre de liaison réalisés, 531 ont été rejetés au seuil de 0,05. Ce nombre 

est supérieur à celui attendu du fait du hasard (erreur de type 1) au risque de 5% (327 rejets 

attendus). Cependant, 174 d’entre eux sont peu significatifs (p>0,03) et pas plus de 19 échantillons 

sur les 72 montrent des déséquilibres entre paires de loci identiques. Pour l’ensemble des 

populations, 20 combinaisons de loci sur 91 tests montrent un déséquilibre de liaison significatif. Ces 

résultats ne permettent pas de mettre en évidence l’existence de liaison physique entre les loci. 

Un déficit significatif de génotype hétérozygote (Fis positive significative) est observé sur un seul 

échantillon sur l’Anzon à St Laurent Rochefort (L025). 

L’analyse réalisée avec le logiciel COLONY montre que d’un nombre important d’échantillons 

présente des poissons faisant partie d’une même fratrie (tableau 20). Ceci peut être la conséquence 

soit d’un échantillonnage pas suffisamment réparti sur le linéaire de la rivière soit de populations 

présentant une abondance faible. 

 



53 
 

 
Figure 24 : Localisation et code station des 75 secteurs échantillonnés dans le département de la Loire 

et des 3 échantillons du département de la Haute-Loire. 
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Figure 25 : Zoom de localisation des secteurs échantillonnés sur le bassin du Lignon du Forez (A) et sur 

l’Ondaine et le Furan (B). 
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Tableau 20 : synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur la 

base des 14 microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, A = nombre moyen 
d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = indice de fixation, Ne = taille efficace 
estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 
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V.2. Diversité génétique des échantillons 

A part quelques échantillons, la diversité génétique est globalement bonne sur l’ensemble 

des secteurs. 

Le nombre moyen d’allèle par locus (A), varie de 1,9 sur le Pierre Brune à Sauvain (L093) à 9,9 

sur le Furan à Tarentaise (L067). La richesse allélique (Ar) varie de 1,7 également sur le Pierre Brune à 

Sauvain à 5,2 sur le barrage de Pas du Riot. L’hétérozygotie attendue varie de 0,231 sur le Pierre 

Brune Sauvain à 0,8 sur le Furan à Tarentaise (tableau 20). 

Les échantillons présentant les diversités génétiques les plus faibles sont : Pierre Brune à 

Sauvain (L093), Pigne à Chalmazel (L095), Bief Gros Fumé (L080) et Chagnon à Palogneux (L081) sur le 

bassin du Lignon du Forez et l’amont du Vizery à Roche (L154) (tableau 20). 

Les estimations de Ne suggèrent l’existence de « très petites » populations issues d’un nombre 

restreint de géniteurs (inférieur à 20) sur 11 secteurs (tableau 20) :  

- Isable à St Polgues (L007) 

- Anzon à Noiretable (L024) 

- Tavel à St Didier (L027) 

- Bonsonnet à Luriecq (L047) 

- Arbiche à Chevrières (L059) 

- Chagnon à Sall sous Couzan (L082) 

- Pierre Brune à St Bonnet (L094) 

- Charpasonne à Cottance (L110) 

- Loise à Jas (L111) 

- Gampille à Firminy (L128) 

- Semène à St-Genest (L144) 

 

V.3. Différentiation et structure génétique entre les échantillons 

Globalement, on observe une forte différenciation des échantillons avec des valeurs de Fst par paire 

majoritairement élevées. Ainsi beaucoup d’échantillons se différentient fortement de tous les autres 

échantillons. 

Les Fst entre les échantillons varient de 0,001 à 0,6704. Les principales informations à retenir sont 

(tableau 21) : 

- L’échantillon amont du Pigne (L095) se différentie très fortement de tous les autres avec des 

valeurs de Fst supérieure à 0,3. 

- Treize échantillons se différencient fortement de tous les autres : 

 Ciboulet à Saint-Laurent-Rochefort (L026) 

 Tavel à Saint-Didier-sur-Rochefort (L027) 

 Besbre à Saint-Priest-la-Prugne (L038) 

 Bief Gros Fumé à Sauvain (L080) 

 Chagnon à Palogneux (L081) 

 Morte à Sauvain (L091) 

 Pierre Brune à Sauvain (L092) 

 Pierre brune à Sauvain (L093) 

 Curraize à Lavieu (L112) 
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 Ruisseau l' Echapre à Firminy (L127) 

 Cotayet à Bard (L150) 

 Ruisseau de Trezaillette à Essertines-en-chatelneuf (L152) 

 Vizezy à Roche (La Farge, aval RD44) (L154) 

 

­ Le Bernand à St-Colombe sur Gand (L034) montre peu de différence avec le Lignon à Trelins 

(L088) et la Curraize à Précieux (L113) mais montre une forte différentiation avec tous les 

autres échantillons. 

­ Les deux échantillons du bassin de la Coise, l’Arbiche (L059) et le Couzon (L060), montrent 

des valeurs de Fst faibles entre eux mais se différencient de tous les autres échantillons. 

­ L’Ondenon à Planfoy (L131) montre une différenciation avec tous les autres échantillons sauf 

avec l’Ondaine au Chambon-Feugerolles (L130). 

­ Les 7 échantillons du bassin de l’Aix, Isable inclus, (L001 à L007) montrent une faible 

différentiation entre eux. 

­ Les 4 échantillons sur le Furan (L067 à L070) sont peu différentiés entre eux.  

­ Les 4 échantillons du cours principal du Lignon (L087 à L090) et celui de l’aval de son affluent 

le Chagnon (L082) forme un ensemble peu différentié avec des valeurs de Fst faibles. 

­ Logiquement, les 3 échantillons de la Semène (L142 à L144) sont peu différentiés entre eux. 
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Tableau 21 : Présentation des classes d’indices de différenciation, Fst, par paire d’échantillons. En 
raison du nombre important d’échantillon à comparer, les valeurs n’ont pas été 
représentées. Un gradient de couleur permet de visualiser les différenciations des plus 
importantes aux moins importantes. 

 

Les deux structurations génétiques les plus probables suggérées par STRUCTURE sont composées de 

3 et 8 clusters. 

Pour la structuration en 3 grands clusters, on distingue (figure 26, tableau 22) : 

­ Le cluster 1 regroupe la majorité des individus de tous les échantillons du bassin de l’Aix, du 

système Renaison-Tache-Ronchain et d’échantillons géographiquement plus éloignés (Pigne, 

Andrable et Ance du Nord, Arbiche et Couzon). Un pourcentage non négligeable d’individus 

(40 à 50%) provenant d’autres échantillons également éloignés se groupe à ce cluster 

(Bonson, Botoret et Teysonne, Ecolèze, Curraize, Cotayet, Charpasonne, Bernand). 

­ Le cluster 2 regroupe la majorité des individus des échantillons du Lignon du Forez ainsi que 

les individus de la Besbre.  

­ Le cluster 3 est constitué majoritairement par les individus du Furan et de l’Ondaine.  
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Figure 26 : Localisation géographique des groupes génétiques obtenus par « clustering » avec le 

logiciel STRUCTURE pour 3 clusters. Les couleurs correspondent à celle du tableau 19. 
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La structuration en 8 clusters propose les regroupements suivants (figure 27, tableau 22) : 

- Le cluster 1 est formé par la majorité des individus des bassins du Furan et de l’Ondaine 

exceptés pour les 4 échantillons de l’Ondenon et du Cotatay dont la majorité des individus se 

groupent dans le cluster 7. A noter que les individus échantillonnés sur le secteur aval de 

l’Ondaine au Chambon-feugerolles (L130) se répartissent à 29% dans le cluster 1 et à 38% 

dans le cluster 7. 

- Le cluster 2 regroupe la majorité des individus des 7 échantillons du bassin de l’Aix ainsi que 

95% des individus du secteur de Pigne à Chalmazel (L095) situé sur le bassin du Lignon du 

Forez. 

- Le cluster 3 ne montre pas de cohérence géographique et regroupe des d’individus 

échantillonnés sur différents bassins éloignés : le Bonson, Loise, l’Arbiche et le Couzon, le 

Cotayet, le Tavel. 

- Le cluster 4 regroupe également des individus échantillonnés sur des secteurs éloignée : 

Botoret, Teysonne, le système Renaison-Tache-Rouchain et le Bernand. 

- Le cluster 5 regroupe en majorité des individus provenant de 6 échantillons situés en amont 

des bassins du Vizery et de la Mare. 

- Le cluster 6 forme un ensemble géographiquement cohérents en regroupant la majorité des 

individus des échantillons du Lignon du Forez. 

- La majorité des individus échantillonnés sur les cours d’eau situés sur le bassin amont de la 

Loire comme l’Ance du Nord et la Semène se regroupe au sein du cluster 8.  
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Figure 27 : Localisation géographique des groupes génétiques obtenus par « clustering » avec le 

logiciel STRUCTURE pour 8 clusters. Les couleurs correspondent à celles du tableau 19. 
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Tableau 22 : Pourcentage d’individus de chaque échantillon assignés aux 3 et 8 clusters identifiés par 

le logiciel STRUCTURE. Les couleurs correspondent à celles utilisées dans les figures 26 et 
27. 
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L’arbre neighbor-joining obtenu à partir des distances génétiques permet d’identifier 
plusieurs groupes génétiques montrant une certaine cohérence avec les 8 clusters proposés par 
STRUCTURE (figure 28) : 

- Les bassins de l’Aix, de la Semène et du Furan forment trois groupes génétiquement distincts 
et géographiquement cohérents.  

- Plusieurs couples d’échantillons situés à proximité l’un de l’autre se regroupent logiquement 
avec des valeurs de robustesse élevées : sur l’Ondaine (L132 et L130), la Gampille (L128 et 
L129), l’Echapre (L125 et L126), le Bonson (L045 et L046), L’Ance du Nord (L008 et L017), 
l’Andrable (L014 et L015), la Curraize (L113 et L117), la Loise (L110 et L111), le Couzon (L059 
et L060), la Mare (L112 et L115). 

- Quatre échantillons du cours principal du Lignon et de Pierre Brune forment un groupe 
génétique distinct soutenu par une robustesse de 95%. 

 
Figure 28 : Arbre (neighbor-joining) obtenu à partir des distances génétiques (Dc). La longueur des 

branches est proportionnelle à la distance génétique. Les valeurs à côté des branches 
indiquent la robustesse (en pourcentage) des regroupements observés. Seuls les valeurs 
supérieures à 70% (considérées comme suffisamment robustes) sont indiquées. Les 
couleurs correspondent aux 8 clusters génétiques proposés par STRUCTURE (figure 27, 
tableau 22). 



64 
 

  



65 
 

Références 
 
Do, C., Waples, R. S., Peel, D., Macbeth, G. M., Tillett, B. J., & Ovenden, J. R. (2014). NeEstimator v2: 

re‐implementation of software for the estimation of contemporary effective population size (Ne) 
from genetic data. Molecular Ecology Resources, 14(1), 209-214. 

 
Earl, D. A. (2012). BM vonHoldt. STRUCTURE HARVESTER: a website and program for visualizing 

STRUCTURE output and implementing the Evanno method, Conserv. Genet. Resour, 4(2), 359-361. 
 
Evanno, G., Regnaut, S., & Goudet, J. (2005). Detecting the number of clusters of individuals using the 

software STRUCTURE: a simulation study. Molecular ecology, 14(8), 2611-2620. 
 
Excoffier, L., & Lischer, H. E. (2010). Arlequin suite ver 3.5: a new series of programs to perform 

population genetics analyses under Linux and Windows. Molecular ecology resources, 10(3), 564-
567. 

 
Felsenstein, J. (1993). {PHYLIP}: phylogenetic inference package, version 3.5 c. 
 
Goudet, J. (1995). FSTAT (version 1.2): a computer program to calculate F-statistics. Journal of 

heredity, 86(6), 485-486. 
 
Hansen, M. M., Nielsen, E. E., & Mensberg, K. L. (1997). The problem of sampling families rather than 

populations: relatedness among individuals in samples of juvenile brown trout Salmo trutta L. 
Molecular Ecology, 6(5), 469-474. 

 
Jones, O. R., & Wang, J. (2010). COLONY: a program for parentage and sibship inference from 

multilocus genotype data. Molecular ecology resources, 10(3), 551-555. 
 
Page, R. D. M. (1996). TREEVIEW, tree drawing software for Apple Macintosh and Microsoft 

Windows. Division of Environmental and Evolutionary Biology, Instituteof Biomedical and Life 
Sciences, University of Glasgow. Glasgow, Scotland, UK. 

 
Pritchard, J. K., Stephens, M., & Donnelly, P. (2000). Inference of population structure using 

multilocus genotype data. Genetics, 155(2), 945-959. 
 
Rousset, F. (2008). genepop’007: a complete re‐implementation of the genepop software for 

Windows and Linux. Molecular ecology resources, 8(1), 103-106. 
 
Wang, J. (2004). Sibship reconstruction from genetic data with typing errors. Genetics, 166(4), 1963-

1979. 
 
Wright, S. (1969). Evolution and the Genetics of Populations. VOL 2. The Theory of Gene Frequencies. 

University of Chicago Press, Chicago 
 
 
 



 
 

 

ANNEXE 1 

 

 

Correspondance des codes stations du département de l’Allier 

 

  



 
 

Correspondance des codes stations du département de la Loire 

  



 
 

Correspondance des codes stations du département de la Haute-Loire 

 



 
 

 



 
 

Correspondance des codes stations du département du Puy-de-Dôme 

 



 
 

 



 
 

 


