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1. Introduction

Les truites du Lot et de ses affluents ont fait l'objet, entre 2009 et 2013, de
I'échantillonnage de 15 localités naturelles et d'une pisciculture locale, aboutissant a un total
de 420 truites de riviéres dont la génétique a été détaillée dans 6 rapports (voir les références
en fin de rapport) commandeés par deux Fédérations de Péche (46 et 48) et par le CIPA et la
FNPF (respectivement deux projets nationaux: GENESALM entre 2006 et 2009 et GENETRUTTA
de 2013 & 2015).

Il était temps de réunir toutes ces données dans une synthese permettant une cartographie
génétique globale du sous-bassin.

2. Echantillonnage

La répartition géographique des localités d'échantillonnage est présentée dans la Figure 1
et les caractéristiques des échantillons dans le Tableau 1. Aux échantillons du Lot ont été
rajoutés des échantillons de référence, de types connus, déja analysés dans le passé (un
échantillon de I'Aveyron et trois de pisciculture). Ils serviront & interpréter les données.
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Figure 1 : Répartition geographique des 15 stations d'échantillonnage.

Les échantillons utilisés dans cette synthése proviennent essentiellement d'études
effectuées pour la Fedération de Péche du Lot, mais aussi pour la Fédération de Lozére. Enfin,
des données issues des deux projets nationaux GENESALM et GENETRUTTA ont été repris
(details dans le Tableau 1 et références en fin de rapport).
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Tableau 1 : Caractéristiques des échantillons analysés et des échantillons de référence dont
un du bassin de I'Aveyron (en vert) et trois de piscicultures (en gris). La colonne "GT ou GS"
fait réféerence aux nomenclatures des projets nationaux GENESALM et GENETRUTTA.

données a la base de tous les calculs statistiques qui suivent.

3. Analyses moléculaires

Les 490 truites ont été analysées au niveau de 6 marqueurs moléculaires, les
microsatellites suivants: Oneu9, MST85, SSOSL 311, Omy21Dias, MST543 et SSOSL438.
Les génotypes obtenus dont ceux de référence ont permis de constituer une matrice de




4. Analyses statistiques

Ces analyses consistent a permettre l'interprétation des résultats. La méthode la plus
appropriée ici est l'analyse d'assignation qui recherche le nombre objectif de sous-unités
homogénes dans la matrice de génotypes grace au logiciel STRUCTURE (le nombre de sous-
unités est déterminé par le logiciel STRUCTURE HARVESTER).

5. Résultats

Les analyses d'assignation (logiciel STRUCTURE) permettent un découpage de
I'échantillonnage global (échantillons du Lot + échantillons de référence) en k sous-unités
homogeénes (proche des caractéristiques de populations en équilibre). La valeur k a été
estimée a 3 grace au logiciel STRUCTURE HARVESTER. Ce dernier signale cependant un autre
découpage intéressant & K=5. La Figure 2 présente ces résultats sous forme d'histogrammes
colorés et la Figure 3 sous forme de carte de répartition.
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Figure 3 : Analyse d'assignation présentée sous forme d'histogrammes a deux étapes: pour
k=3 (structure principale) et k=5 (structure secondaire). Chaque truite est représentée par
une fine barre verticale; chacune des k sous-unités a recu une couleur au hasard; I'ordre des
truites et des échantillons est exactement celui du Tableau 1.

Figure 3: Interprétation cartographique de I'analyse d'assignation de la Figure 3.
Enveloppes verte et bleue: structure principale pour k=3; enveloppes rose et orange:
structure secondaire pour k=5.




6. Interprétation des résultats

L'objectif de cette méta-analyse est de comprendre la structure naturelle des truites du Lot
a I'échelle du sous-bassin. Il faut comprendre les deux principales lignées détectées comme la
structure supérieure de la région: le Célé est différencié par rapport au Lot amont-aval, c'est le
principal résultat obtenu.

Bien sdr, la Figue 3, présentant de vastes surfaces dans des enveloppes, est une
extrapolation abusive puisqu'un petit nombre seulement des populations de truites qui y vivent
ont été analysées.

Quand on veut analyser plus finement cette structure, il faut soit tenir compte de la
structure secondaire detectée par le logiciel STRUCTURE HARVESTER soit analyser
I'échantillonnage par blocs et refaire des analyses d'assignation.

- la structure secondaire apparait pour k=5 (Figure 3, partie inférieure) et nous dit que
I'amont du Lot et un affluent de la Truyere sont différenciés génétiquement.

- I'analyse d'assignation limitée a des blocs géographiques de stations est précisément ce
qui a été fait dans les rapports GT-LOZ3, LOT2 et LOT4.

Notons le rapprochement inexplicable de la Maresque (bassin de I'Aveyron) avec le Lot.

En comparant les résultats globaux de la présente étude avec ceux des trois rapports cites,
seule une contradiction apparait: dans GT-LOZ3, les populations du Lot amont et de Boralde
apparaissaient semblables alors qu'ici elles sont distinctes dans la structure secondaire. En
dehors de cette divergence, les études sont toutes cohérentes, les rapports, géographiquement
limités, apportant plus de précision locale: par exemple dans LOT2, les 8 échantillons du
groupe Bervezou-Veyre présentaient une structure en 3 lignées (Célé 1, Célé 2 et Bave) mais
apparaissent comme homaogenes ici.

Fait & Montpellier le 17 mars 2014
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