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Abstract: Management of genetic resources of the pearl oyster Pinctada
margaritifera in French Polynesia: genetic study of populations and optimi-
sation of spat collection for pearl production. Exploitation of the pearl oyster
Pinctada margaritifera, which has developed in French Polynesia over the last
twenty years, is based mainly on the collection of natural spat. Recruitment is
highly variable in space and time and so spat is very often transferred by the
farmers between atolls or even between archipelagos. In previous studies,
anonymous nuclear markers demonstrated that this development has coincided
with a genetic homogenisation of the wild stocks since the 1980s. This suggests a
high level of reproductive success on farms, which is likely to be due to the high
density of animals when compared to the density in the wild. We used the same
markers to show that the level of genetic variability observed on farms is not
significantly different to that observed in the wild. In this study we show that
the genetic variability (number of alleles and expected heterozygosity) observed
on spat “collecting stations” and in the wild populations are not significantly
different. This tends to indicate that spat from “collecting stations” is efficient in
sampling the genetic variability available in the wild. Nevertheless, high values
of linkage disequilibrium and Fis on these spat “collecting stations” suggest that
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only a small number of spawners are in reality the parents of the collected spat.
This could mean that animals cultivated on the farms are more likely to be re-
lated or inbred than those in the wild. Although these results are based on a
limited number of locus and deserve to be confirmed with more variable mark-
ers, the cumulative effect of this phenomenon at each generation could induce a
loss of genetic variability on a long term basis.

Pearl oyster / Pinctada margaritifera / spat / genetic diversity / French Polynesia

Résumé : L'exploitation de I’huitre perliere Pinctada margaritifera, développée
en Polynésie depuis vingt ans, repose principalement sur le captage de naissain
naturel. Le recrutement étant sporadique spatio-temporellement, le naissain est
couramment transféré entre atolls. Dans des études précédentes, 1'utilisation de
marqueurs moléculaires 2 montré une homogénéisation de la composition
génétique des stocks de plusieurs iles de deux archipels entre lesquelles des
translocations massives ont été pratiquées. Cette évolution en vingt ans suggére
un fort succes reproducteur dans les fermes et donc une forte contribution des
géniteurs de fermes a la constitution de la génération « sauvage » suivante. Les
niveaux de variabilité génétique observés en fermes et en milieu naturel ne sont
pas significativement différents. Dans cette étude, la variabilité génétique
observée sur collecteurs n’est pas significativement différente de la variabilité
génétique de la population sauvage de référence. Le collectage semble donc
permettre un bon échantillon de la variabilité génétique disponible a I'érat
sauvage., Cependant, de forts Fis et des déséquilibres de liaisons significatifs sur
collecteurs suggérent qu’un faible nombre de géniteurs sont a Porigine des
cohortes recrutées. Bien que cette étude réalisée avec un nombre limité de
marqueurs, mérite d'étre approfondie avec des marqueurs plus variables, ceci
souléve le probléme de ta possibilité d’apparentement ou de consanguinité dans
les fermes qui pourrait induire, a terme, une perte de variabilité par effet
cumulatif de génération en génération.

huitre perliere / Pinctada margaritifera / naissain / diversité génétique /
Polynésie frangaise

1. INTRODUCTION

L'élevage de la nacre de Polynésie francaise Pinctada margaritifera
pour la production de perles noires est devenue en un peu plus de vingt
ans une activité économique d'importance majeure : le chiffre d'affaires
de la perliculture en Polynésie francaise occupe la deuxiéme place dans
1'économie du Territoire apres le tourisme et se situe au deuxiéme rang
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des chiffres d'affaires francais dans le domaine de I’aquaculture marine
(métropole et DOM-TOM confondus) apres I'élevage de I'hultre creuse
et avant la mytiliculture. La perliculture joue également un grand role
de préservation et de reconstitution du tissu social, en créant des
emplois qui limitent l'exode vers l'lle de Tahit, voire qui permettent
un redéploiement de la population vers les autres iles.

Les stocks exploités reposent aujourd’hui essentiellement sur le
captage de naissain naturel, car les techniques de ponte et d'élevage
larvaire de la nacre ne sont pas encore pleinement maitrisées. La
stratégie de collectage de juvéniles par les fermes dépend a la fois de
leurs besoins en nacres a greffer et du recrutement local. Par exemple,
l’atoll de Takarao et depuis plusieurs années une des principales sources
de naissain de la Polynésie francaise. Les fermes a forte production
utilisent en général cette source de naissain alors que les petites fermes
s’approvisionnent localement. Cependant, le recrutement naturel est
généralement trés sporadique dans l'espace (certains atolls recrutent
plus que d'autres et, sur une méme station de collectage, on observe une
forte variance du recrutement d'un collecteur a l'autre [16], [11]) et dans
le temps (certaines années et certaines périodes de l'année sont plus
favorables que d'autres [7]). De ce fait, le transfert de naissain entre
atolls s'est développé pour répondre aux besoins croissants des
exploitations. Par exemple, des transferts de plusieurs centaines de
milliers de juvéniles ont été pratiqués, en 1994 et 1995, entre les
archipels de la Société et des Tuamotu-Gambier, distants de plus de
2000 km (fig. 1). L"impact génétique de ces pratiques sur les
populations, aux niveaux intra- et inter-archipels, restait alors inconnu.
Les populations sauvages présentaient une différenciation génétique
significative a 1'échelle inter-archipels dans les années 1980 [9], [3], [1].
Mais il était possible que les pratiques actuelles (notamment le transfert
de naissain entre fles) soient susceptibles d'affecter de fagon significative
la variabilité et la structure génétique des populations naturelles de
nacres sauvages. Or, méme si l'aire de répartition de P. margaritifera
s'étend bien au-dela de la Polynésie francaise (Pacifique occidental,
océan indien, mer Rouge) [1], les mesures de prévention des risques liés
a l'introduction de pathogénes et l'image d'un produit «100 %
polynésien » font que les seules ressources génétiques reellement
exploitables en Polynésie sont celles du Territoire.
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Figure 1: Carte représentant les iles et atolls échantillonnés dans les quatre
archipels de Polynésie frangaise étudiés.

Dans le cadre d’un contrat de développement Etat-Territoire, des
recherches ont donc notamment porté sur I'identification des stocks de
nacres présents dans les différents archipels de Polynésie, afin (i) de faire
le point sur la situation avant lessor de la perliculture et avant le
développement des pratiques culturales associées  (collectage,
translocation de naissain), (i) d’étudier 1’évolution des stocks liée au
développement de ces pratiques, et (i) d’évaluer le nombre de
« souches » génétiquement différenciées potentiellement exploitables.
Ce travail, qui a fait ’objet d’un financement propre (et qui n’est donc
que résumé ici) a été réalisé a partir d’échantillons prélevés dans les
années 1980 [9] et a partir d’autres échantillons prélevés sur les mémes
sites en 2000-2002. Ces échantillons, analysés a Paide de quatre
marqueurs nucléaires anonymes [2] ont permis de montrer qu’on
disposait, dans les années 1980, d'au moins une population différenciée
par archipel, et qu’au sein de ces archipels on disposait d'au moins deux
stocks dans les Tuamotu-Gambier, et trois dans l'archipel de la Société
[3]. Il a également été montré que plus aucune différenciation génétique
n'apparait en 2000, ni entre la Société (Maupihaa et Manuae) et les
Tuamotu Gambier, ni au sein des Tuamotu Gambier (entre Takaroa,
Manihi et Arutua et Mangareva) (fig. 2) [5]. Il est vraisemblable que
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I'équilibre entre la dérive et la migration a été modifié par les transferts
de naissains et/ou d'adultes pratiqués entre atolls et entre archipels (par
une augmentation tres importante du taux de migration entre les 1les).
Ainsi, les populations échantillonnées en 2000 représentent un mélange
de celles échantillonnées dans les années 1980. Cela suggere que les
épisodes de reproduction qui se produisent dans les fermes sont
suffisamment nombreux et efficaces pour que les populations sauvages
locales soient constituées de facon non négligeable des descendants
d'individus exploités.

1981-1985 2001

Archipel des
Marquises

Tles
Gambier

Archipel de
la Sociéd Mantae
Maupihaa: 001

Figure 2 : Comparaison des arbres représentant les distances génétiques de
Reynolds entre les échantillons des populations de la Société (Maupihaa), des
Tuamotu (Takaroa), des Gambier (Mangareva) et des Marquises (Hiva Oa}
collectés en 1981-1985 et en 2001.

La variabilité des populations sauvages et celle des stocks en élevage omt
également été comparées dans le cadre du contrat de Développement Etat-
Territoire afin d’évaluer I'incidence du mode de collectage sur la variabilite
génétique présente dans les fermes. Les indices d’hétérozygotie non biaisée
Hub, estimés a partir des fréquences alléliques observées aux différents
locus, ainst que le nombre d'alléles, ont été comparés pour chacune des
quatre paires d'échantillons sauvage-élevage disponibles. Aucune différence
significative n'a été observée entre ces différents couples, suggérant que le
mode de collectage actuellement pratiqué ne conduit pas a une réduction
drastique de la variabilité génétique par rapport a ce qui est disponible a
I'état sauvage (fig. 3) [4]. Toutefois, le niveau moyen de polymorphisme
des marqueurs utilisés (4 a 6 alléles) [2] ne permet pas d’exclure I'hypothese
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que le collectage conduise a une perte de variabilité peu importante, qui
pourrait éventuellement étre détectée avec des marqueurs plus variables.
Ftant donné les résultats obtenus précédemment, montrant la forte
participation des individus élevés a la constitution du stock sauvage, une
telle perte de variabilité, méme faible, pourrait dans certains cas s'avérer
préjudiciable, 3 moyen ou a long terme, pour les stocks sauvages et
d'élevages.

0.6
[T stocks sauvages

0.5 stocks de fermes
0.44
0.3
0.2

0.1

Heterozygotie non biaisée

0.0 :
Makemo Takaroa Apataki Mangareva

Localité d'échantillonnage

Figure 3: Comparaison des niveaux d'hétérozygotie observés dans les
échantillons des populations sauvages et d'élevage de Apataki, Takaroa, Makemo
et Mangareva.

Compte tenu de ces éléments, il est apparu utile d’analyser plus
finement la composition génétique des naissains présents sur les collecteurs,
afin d’évaluer Pefficacite du mode de collectage pour échantillonner la
variabilité génétique présente a I’état sauvage et d’optimiser, le cas échéant,
les méthodes de recrutement ou de gestion du naissain. Il s’agissait en
particulier d’estimer la variance spatio-temporelle du recrutement en terme
de composition génétique du naissain, et d’évaluer les éventuels risques de
perte de variabilité génétique, voire de consanguinité, qui pourraient étre
liés au mode de collectage.

2. MATERIEL ET METHODE

2.1. Echantillonnage des stations de collectage

Une station de collectage est un filin de 50 a 200 metres sur lequel les
collecteurs sont fixés tous les 15 a 50 cm. La densité sur les collecteurs
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varie de quelques individus a une centaine pour les plus fortes densités.
Nous avons analysé six échantillons de collecteurs issus de trois stations
de collectage disposées dans trois zones distinctes du lagon perlicole de
Takapoto (fig. 1), distantes de 2 a 10 km (fig. 4). Dans cette atoll, la
densité moyenne de naissain par collecteurs est de 30, avec en moyenne
un collecteur tous les 30 cm [16]. Les collecteurs échantillonnés dans cette
etude ont été relevés 10 a 15 mois apres leur pose. Afin de tester Peffet de
la forte variabilité spatio-temporelle du recrutement sur la variabilité
génétique des cohortes, nous avons comparé une station a densité
homogene et forte et des stations a densité hétérogene et faible.

o

L 14ETIEW

14°35'S

14°40's

Figure 4 : Carte du lagon de Takapoto indiquant Pemplacement des stations
de collectage (a densité homogéne et forte : A ; a densité hétérogene et faible :
B et C) sur lesquelles des échantillons ont été prélevés (respectivement 3, 2 et 1
collecteurs échantillonnés).

2.2. Typage des échantillons

L'ADN a été extrait a partir d'échantillons de muscle selon une
méthode classique de Phénol-Chloroforme [17]. L'amplification par
PCR de quatre Jlocus nucléaires anonymes présentant du
polymorphisme de longueur [2] a éte realisée, et les produits de PCR
déposeés sur des gels d'acrylamide dénaturant.
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2.3. Estimation du nombre de géniteurs A origine des cohortes
échantillonnées

Afin d’obtenir une estimation de la taille efficace [10], le nombre de
geniteurs efficaces 4 Porigine d’une cohorte a été estimé en utilisant la
méthodologie décrite par Waples [18]. Elle suppose une population
diploide se reproduisant au hasard et de taille finie, ou I'échantillonnage
des individus a eu lieu avant la reproduction. Cette estimation prend en
compte l'évolution des fréquences alléliques dans une population
échantillonnée 3 deux temps différents. Nous avons utilisé trois
échantillons  distincts  de la population sauvage de Takapoto,
¢chantillonnés en 2002 en trois points de l'atoll (fig. 4), et considéré
qu’une seule génération les séparaient des cohortes collectées en 2002.

La  variance des fréquences alléliques est estmée par
= 2 i (xl' B yi )2
‘ K_lizl ()C,.-’ryi)

yi les fréquences de Ialléle i aux temps O et t respectivement. La taille
A t

efficace est estimée par : N = —1—
* P < olE —12s,)-1/(s)

sont les tailles des échantillons au temps 0 et au temps t respectivement.
L'intervalle de confiance a 95 % de la facon suivante est estimé par

nk nF
Pl 2w

indépendantes observé.

ou K est le nombre d'alléles 2 un locus, x:er

”

J ou So et S

ou n est le nombre total de classes alléliques

3. RESULTATS
3.1. Variabilité génétique et équilibre d’Hardy-Weinberg

Le nombre d’alleles (3,5 4 4) et hétérozygotie non biaisée (Hus) sont
peu variables (0,360 & 0,404) sur l’ensemble de I'échantillonnage
(tabl. I). Ils ne sont pas significativement différents d’un collecteur i
Pautre, ni des collecteurs & la population sauvage de référence, excepté
dans le cas du collecteur 1 qui présente une Hab inférieure i tous les
autres échantillons (0,294) malgré un nombre d’alléles similaire (4). On
observe un fort écart aux proportions attendues sous Hardy-Weinberg
sur 5 des 6 collecteurs, c’est-a-dire une hétérozygotie observée (Hots)

8}
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significativement inférieure a ’hétérozygotie non biaisée estimée sur la
base des fréquences alléliques. Cet écart se traduit par ’observation de
deficits en hetérozygotes importants (0,144 a 0,338 contre 0,074 en
population naturelle) significatifs aprés un test sur 3 000 permutations.

Tableau I: Effectif des échantillons (N) prélevés sur 6 collecteurs et des
échantillons de population sauvage de Takapoto, zone de collectage, nombre
d’alleles (Nb alleles), niveaux d'hétérozygotie attendus (H nb.) et observés (H
obs.) et deficit en hétérozygotes (Fis) ** significatifs aprés un test sur
permutations (1 000 permutations) observés dans les échantillons et aprés une
correction de Bonferonni pour tests multiples.

Echantillon Zone de collectage N Nb alléles Hob Hobs Fis
Takapoto 1 1 37 3,75 0,342 0,212 0,383
Takapoto 2 2 54 375 0,346 0,300 0,138
Takapoto 3 3 29 425 0366 0315 0,142
Collecteur 1 c 37 4,00 0,294 0252 0,144
Collecteur 2 B 52 3,75 0,365 0,242 0,338%
Collecteur 3 B 41 3,50 0,382 0,374 0,021
Collecteur 4 A 50 3,50 0,360 0,240 0,283+
Collecteur 5 A 50 4,00 0,392 0282
Collecteur 6 A 50 4,00 0,404 0,344 0,336

Certains locus présentent un déséquilibre de liaison (DDL) selon
Black et Krafsur [6] significatif (au seuil de 5 %) sur 5 des 6 collecteurs,
et pour trois d’entre eux, ce déséquilibre reste significatif apres un test
sur permutations (3 000 permutations) (tabl. II).

Tableau II: Corrélations (coefficient de corrélation R) entre les fréquences
alléliques aux différents locus, par paire de locus dans chaque échantillon de
collecteurs. *P < 0,05, **P < 0,01. Les valeurs significatives aprés test sur

permutations sont en caractéres gras.

Collecteur Collecteur Collecteur Collecteur Collecteur Collecteur Total

Paire 1 2 3 4 5 6
Pin2-pin3 0,148 0,115 0,432°%  0,095" 0,081 0,121 0,048%
Pin2-Pinaldo 0,125 0,186%%  0,287%% 0,068 0,115 0,059%+
Pin2-PinU4 0,100 0,179%% 0,105 0,091 0,197% 0,049
Pin3-Pinaldo 0,122 0,106 0,206 0,089 0,130 0,019
Pin3-PinU4 0,199 0,102 0,113 0,114 0,103 0,149 0,026
Pinaldo-PinU4 0,084 0,063 0,175 0,121 0,125 0,140 0,035

On peut noter que lors de I’étude globale portant sur 22 populations
des Tuamotu-Gambier, quelques DDLs significatifs au seutl de 5 % ont
pu étre observés, mais aucun n’était resté significatif apres le test sur
permutations, sauf dans le cas de Takapoto 3 ou une valeur est restée
significative. Toutefois, dans le cas des échantillons issus de collectage,

[S®]
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les DDL étant estimés sous ’hypothése que les populations sont a
I'équilibre de Hardy Weinberg, les Fi significatifs obtenus sur la
majorité des collecteurs peuvent, au moins partiellement, expliquer les
DDL significatifs observés.

3.2. Différenciation génétique

Le F« global estimé selon le 6 de Weir et Cockeram [19] est de 1,1 %
(p < 0,01 aprés un test sur 3 000 permutations). L’ensemble des
échantillons de collectage n’est donc pas génétiquement homogene. La
structure génétique observée est en grande partie due a la
différenciation génétique du collecteur 1 (tabl. III).

Tableau IIl: Estimateur 6 de différenciation génétique par paire
d’échantillons de population naturelle et de collecteurs. Les valeurs
significatives aprés le test sur permutations (3 000 permutations) sont indiquées
en gras et italique (P < 0,05).

T1 T2 T3 C1 C2 C3 C4 C5 C6

Takapoto 1 - 0,011 0,029 0,054 0,005 0,018 0,010 0,015 0,033
Takapoto 2 - - 0,005 0,032 0,006 0,019 0,015 0,000 0,029
Takapoto 3 - 0,034 0,014 0,032 0,020 0,009 0,027
Collecteurl - 0,023 0,023 0,039 0,026 0,015
Collecteur2 - 0,007 - 0,001 0,004 0,009
Collecteur 3 - 0,013 0,004 0,004
Collecteur 4 - 0,008 0,003

: 0,009

Collecteur 5
Collecteur 6

En effet, en comparant les échantillons par paire, ce collecteur est
significativement différencié (entre 2 et 4 %) de 4 des 5 autres, et
présente des indices de différenciation relativement élevés (entre 1,4 et
1,5 %) avec la population sauvage de référence et le 5° collecteur. Ces
indices sont a mettre en relation avec les indices de différenciation de 0
a 3 % observés entre populations sauvages au sein des Tuamotu en
1980. On observe donc ici sur une distance de 8 4 9 km une
différenciation génétique supérieure a ce que lon observe sur une
distance de 80 a 200 km, entre les atolls de Manihi, Arutua et Takaroa.

3.3. Estimation du nombre de géniteurs a l'origine des cohortes
échantillonnées

Les nombres de géniteurs efficaces & I'origine d’une cohorte, estimé
en suivant la méthodologie décrite par Waples (1988), apparaissent
faibles (tabl. IV) si la population de géniteur considérée est Takapoto.

o
N
=
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Leur valeur est comprise entre 8 et 30, avec des intervalles de confiance
souvent réduits (2 moins de 100). Si la population d'origine supposée est
un mélange des échantillons du nord des Tuamotu, alors le nombre de
géniteurs a l'origine des cohortes est plus conséquent (entre 37 et 132),
et les intervalles de confiance parfois large ou infinis, mais également
parfois restreints (entre 200 et 400).

Tableau IV : Estimation des tailles efficaces (No) des groupes de géniteurs
origine des cohortes collectées sur les différents collecteurs, sous I'hypothese
d'une appartenance des géniteurs & I'un des trois bans naturels échantillonnés 3
Takapoto, a I'ensemble des trois, ou a I'ensemble des populations du nord des
Tuamotu-Gambier. L’estimation de la taille efficace moyenne la plus probable
(Ne moyen) et le calcul de Iintervalle de confiance donmant les valeurs
maximales (P < 0,975) et minimales (P < 0,025) possibles de N. sont indiqués.

Iichantillon N Tkp 1 Tkp 2 Tkp 3 Takapoto Tuamotu
Collecteur 1 37 162 134 115 187 570
Collecteur 2 52 14% 123 105 185" 4135°
Collecteur 3 41 147 97 g3 124 1325
Collecteur 4 50 159 122 115 207 797
Collecteur 5 50 147 357 157° 305 375"
Collecteur 6 50 11 36 9 ?4 9 ?8 13 ::4 46 ]3[;38]

4. INTERPRETATION DES RESULTATS ET DISCUSSION

4.1. Echantillonnage de la variabilité génétique par le collectage

Pour les six collecteurs érudiés ici, la variabilité génétique (en terme
de nombre dalléles ou d’hétérozygotie attendue) n’est pas
significativement différente de la variabilité génétique dans la
population sauvage de référence. Aucune tendance générale n’est
détectée, contrairement a ce qui avait été observé dans les stocks de
fermes de quatre atolls [4]. Cette observation suggére que, globalement,
le collectage permet d’obtenir un bon échantillon de la variabilité
génétique disponible a ’état sauvage. Toutefois, cette observation est
restreinte a l'atoll de Takapoto, dans lequel une grande quantité de
nacres, en élevage (1,8 millions) et sauvages (4 millions) a été recensée
(Prou, com. pers.), et dans lequel I'hydrologie particuliére peut induire
des conditions spécifiques de dispersion et de survie des larves. Pour
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étre genéralisee a 'ensemble des atolls ou le captage est réalisé, cette
observation devrait donc étre réalisée également dans d’autres atolls.

4.2. Hétérogénéité spatio-temporelle du recrutemet : Fsr, Fis,
DDL et estimation de Ne

I est fréequent, chez les invertébrés marins, que I’homogénéité
génétique a grande échelle « cache » une hétérogénéité génétique A petite
échelle [14], [8]. Ceci peut étre le reflet de sélection différentielle post-
recrutement, en fonction de conditions micro-environnementales.
Toutefors, cette observation demeure lorsque I'analyse est pratiquée sur
de tres jeunes recrues [15], [12]. La différenciation génétique observée a
petite échelle peut donc résulter de différenciation génétique entre les
cohortes recrutées a différents pas de temps, ou dans des localités
differentes. De telles différences dans la constitution génétique des
nuages larvaires recrutés peut résulter soit de pressions sélectives
différentes selon les cohortes, soit d’une origine génétique différente des
diverses cohortes. Pour tester la premiére hypothese, I’analyse de tres
jeunes naissains serait nécessaire. Quand a la seconde hypothése, elle
implique qu'un nombre limité de géniteurs soit a Porigine des cohortes,
impliquant un effet de «dérive instantanée », expliquant Ia
différenciation génétique observée entre les cohortes. Dans notre cas, la
seconde hypothése est en accord a la fois avec Dexistence d’une
différenciation significative du collecteur 1 (Fst entre 1,5 et 4 %), avec
les estimations des tailles efficaces effectuées selon la méthode de
Waples (Ne moyens compris entre 7 et 21 pour tous les collecteurs
analysés), et avec Iexistence de déséquilibre de liaison entre locus.

Chez les bivalves, de forts déficits en hétérozygotes sont
classiquement observés [20], et peuvent étre attribués a plusieurs causes :
des causes « locus dépendantes » techniques (artefact de type alléles nuls)
ou biologiques (imprinting, ou sélection directe chez les allozymes), ou
des causes «locus indépendantes» populationnelles comme Deffet
Wahlund spatial ou temporel (mélange de cohortes différenciées [13] ou
la consanguinité. Ici une partie du Fi, locus spécifique, peut étre attribuée
a une cause technique : dans le cas du locus pinucl 2 une partie de ces
deéficits peut en effet étre attribuée a I'existence d’alléles nuls puisque des
valeurs significatives de Fis sont également observées en populations
naturelles (dans 9 populations sur 22 étudiées). Pour les trois autres locus
en revanche, des Fis significatifs sont observés sur la plupart des
collecteurs alors que quasiment aucun Fi significatif n’a été observé sur
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22 populations naturelles étudiées précédemment (sur 22 populations
analysées, respectivement 1, 1 et 2 pour les locus pinucl 3, pinaldo et
pinU4). Etant donné les observations faites sur la structure génétique et
le probablement faible nombre de géniteurs a I'origine des cohortes
recrutées, deux hypotheses nous paraissent importantes a retenir pour
expliquer ces déficits en hétérozygores :

— lapparentement des géniteurs (consanguinité),

— le mélange sur certains collecteurs de cohortes génétiquement
différenciées (effer Wahlund). Etant donné P'absence de structure
génétique observée a I’échelle de I’archipel (qui implique un fort taux
de migration m), seul un fort effet de dérive instantanée (faible N.)
pourrait permettre une différenciation de deux cohortes suffisante
pour expliquer par un effet Wahlund les Fi significatifs observés.

5. CONCLUSIONS EN VUE DE L'ELABORATION DES
STRATEGIES DE CONSERVATION

Il semble que les techniques actuellement pratiquées pour le collectage
de naissain soient suffisamment performantes pour obtenir sur les
collecteurs un bon échantillonnage de la variabilité génétique exploitable :
hétérozygotie et nombre d’alléles sont similaires sur les collecteurs et en
populations naturelles. Toutefois, le méme type d’expérience devrait étre
pratiqué dans plusieurs lagons différents, et éventuellement avec des
marqueurs plus vartables, afin de confirmer ce résultat.

Cependant, le nombre de géniteurs a lorigine d'une cohorte
donnée est probablement faible par rapport a I'importance des stocks
naturels et cultivés du lagon de Takapoto. Cela conduit & considérer le
risque que la reproduction d’individus collectés sur un méme collecteur,
voire sur une méme station de collectage, induise de la consanguinité (avec
tous les effets déléteres que ce processus implique : baisse des performances,
forte mortalité, etc.). Il pourrait en résulter, & long terme, une perte de
variabilité par un effet cumulatif de génération en génération.

Or, pour des raisons techniques, le naissain détroqué est
habituellement mis au fur et 4 mesure sur les filiéres et reste donc
généralement groupé : la reproduction entre individus apparentés est
donc favorisée par leur proximité. Afin d’éviter ce phénomene, il est
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individus présents sur un méme collecteur ou sur des collecteurs proches
sotent disposés sur des filiéres différentes. La mise en ceuvre de cette
recommandation, concepruellement simple mais vraisemblablement
efficace au regard de nos résultats, passe nécessairement par une
senstbilisation des perliculteurs aux conséquences négatives de la
consanguinité, et par un encadrement professionnel adapté, aidant a la
muse en place d’un plan de gestion des filiéres facilitant ce brassage.
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