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Contexte

Ciginaire du nord de I'Asie, I'huitre creuse, Crassostrea gigg

été introduite et transférée, principalement pour l'aquaculture,
notamment dans plusieurs pays européens depuis le début des
années 1960 (CIESM, 2003). Le caractére invasif de cette
espece a été souligné au cours de la derniere décennie dans
plusieurs pays ainsi que son impact négatif sur certains
écosystemes cotiers, comme celui de la mer de Wadden. Dans
le cadre du projet Hi-Flo, soutenu par 'ANR, nous avons pour
objectif d'identifier les caractéristiques d'une telle espéece
florissante: (1) Observe-t-on de la dérive dans certaines
populations ? (2) Peut-on expliquer son succes par le hasard des
opportunités (expansion de leur niche écologique) ou est-il lié¢ a
des processus évolutifs, ce qui impliquerait une adaptation
génétique de l'espéce a de nouvelles conditions ?
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2 groupes de populations : Nord (Allemagne, Danemark et Suede);
Sud (France, Pays-Bas et Japon).

Méme séparation Nord/Sud observée sur les locus SNP
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Détection des locus outlier
Locus outlier :

- SNPs : 16,7 %
-AFLP :9,2%

Revue bibliographique de Nosil et al (2009) sur 18 études :
- proportion de locus outlier varie entre 0,4 et 24,5%
(moyenne : 8,5%),

- environ 5-10% du génome fortement affecté par de la
sélection divergente.
Conclusion
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