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Introduction générale

Après la production d’algues brunes (4,9 millions de tonnes en 2001), les huîtres

constituent le deuxième groupe d’espèces marines le plus cultivé dans le monde avec une

production de 4,2 millions de tonnes, pour une valeur de 3,47 milliards de dollars.

Actuellement, 14 espèces d’huîtres sont cultivées dans le monde, l’huître japonaise

Crassostrea gigas représentant près de 98 % de cette production (FAO, 2003a,b). Originaire

d’Asie, elle a été progressivement implantée dans de nombreuses régions du monde, soit de

façon accidentelle comme en Nouvelle-Zélande (Dinamani, 1991), soit pour développer une

industrie comme à Malte (Agius et al., 1978), en Tasmanie et au sud de l’Australie (Ayres,

1991), soit comme en France pour remplacer d’autres espèces décimées par des mortalités

massives, et ainsi faire face aux chutes de la production ostréicole qui en résultent. Il est à

noter que C. gigas a également été testée en Baie de Chesapeake pour les mêmes raisons

qu’en France, mais l’utilisation de cette espèce a été abandonnée au profit des essais avec C.

arienkensis (Chew, 1991 ; Goulletquer et Héral, 1991 ; Mann et al., 1991). En France, l’huître

japonaise a été introduite à partir de 1966 (Grizel et Héral, 1991) pour testage dans un premier

temps afin de déterminer les performances de croissance de cette espèce face l’huître

portugaise C. angulata qui présentait des difficultés de croissance (Goulletquer, com. pers.).

Finalement à partir des années 1970, C. gigas a totalement remplacé l’huître portugaise,

décimée par deux maladies d’origine virale (maladie des branchies, Comps et Duthoit, 1976 ;

Comps et al., 1976 ; maladie hémocytaire, Comps, 1983). Actuellement, elle est cultivée dans

27 pays et cette position donne à l’industrie ostréicole un rôle important du point de vue

économique et social, mais aussi écologique et environnemental. Les caractères les plus

importants pour l’ostréiculture sont la croissance, la survie et le rendement, qui est la

résultante des deux caractères précédents. La plupart des principales zones de production dans

le monde ont subi des mortalités massives d’huîtres (tableau 1). Elles ont entraîné à de

nombreuses reprises des réductions sensibles des populations exploitées et dans certains cas,

une chute ou une stagnation de la production. Dès 1961, Mackin évoquait les principales

causes responsables des mortalités chez les huîtres :

•  Conditions environnementales extrêmes (tempête, température trop chaude ou trop

froide, dessalure…),

•  Agents pathogènes (virus, bactéries, champignons, protozoaires …),
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Tableau 1 : Principaux épisodes de mortalités massives reportés chez les huîtres entre 1877 et 1972 (d’après Sindermann (1976) et modifié).

Années des

mortalités1

Espèces touchées Zones touchées Cause probable

1877- Ostrea edulis France ‘Maladie du pied’ (probablement due au champignon

Ostracoblabe implexa)

1915- Crassostrea gigas Japon (Kanasawa Bay) Inconnue

1915-1957 C. virginica Canada (Golf du St Laurent) ‘Malpeque Bay disease’, cause inconnue

1919-1923 O. edulis Europe Inconnue

1924- Saccostrea commercialis Australie (NSW) Inconnue

1927-1937 C. gigas Japon (Péninsule Miura) Inconnue

1930- O. edulis et Crassostrea angulata Europe ‘Maladie de la coquille’ : champignon Ostracoblabe

implexa

1945-1955 C. gigas Japon (Hiroshima Bay) Inconnue (infection bactérienne suspectée)

1949- C. virginica USA (Golf du Mexique) Protozoaire Perkinsus marinus

1959- C. virginica USA (côte Atlantique) Haplosporidium : Haplosporidium nelsoni et H. costale

1961- C. gigas Japon (Baie de Matsushima) Inconnue (facteurs physiologiques et environnementaux

suspectés)

1963-1969 C. gigas USA (côte Pacifique) Inconnue

1967-1973 O. edulis Europe ‘maladie de la glande digestive’ : Martelia refringens

1967-1973 C. angulata Europe ‘Maladie des branchies’ : Iridovirus

1972- S. commercialis (= S. glomerata) Australie (Queensland) Haplosporidium sp.
1- Le tiret (-) après une date de mortalité indique que l’année exacte de la fin de l’épisode de mortalité n’est pas rapportée (citée) dans la littérature disponible (sous entendu en 1976).
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•  Manque de nourriture dans le milieu (lié ou non à la compétition trophique ou à

des stocks en élevage trop importants),

•  Compétition spatiale avec d’autres organismes marins filtreurs (crépidule…),

•  Prédateurs (poissons, crabes, bigorneaux perceurs, échinodermes, vers…),

•  Prolifération d’algues toxiques,

•  Compétition métabolique (les organismes dominant dans un milieu produisent des

substances qui exercent un contrôle sur d’autres organismes).

Malgré cette liste de facteurs pouvant induire des mortalités, de nombreux épisodes de

mortalité massive d’huîtres restent inexpliqués (Sindermann, 1976). Les mortalités estivales

observées chez C. gigas illustrent ce constat car ce phénomène est connu depuis de

nombreuses années sans que les facteurs déclenchant et/ou responsables de ces épisodes ne

soient clairement identifiés.

Dès 1940, des mortalités estivales ont été signalées au Japon, avec des pertes qui ont

atteint, à partir de 1961, 50 à 70 % de la population dans la Baie de Matsushima (Imai et al.,

1965 ; Koganezawa, 1975). Durant les années 50, des mortalités estivales ont été observées

pour la première fois aux Etats-Unis (Glude, 1975). En France, l’apparition de ces mortalités a

été signalée dès l’introduction de C. gigas dans les années 1970-1971 (Maurer et Comps,

1986). Ces mortalités affectent les adultes et le naissain (Glude, 1975 ; Maurer et al., 1986 ;

Cheney et al., 2000). His et Robert (1985) ont également rapporté des mortalités massives de

larves, notamment dans le bassin d’Arcachon au cours de l’été 1976. Plusieurs études (Maurer

et Comps, 1986 ; Sholz et al., 1973) montrent une grande variabilité des taux de mortalité

dans des zones de culture très proches, les taux variant de quelques % à plus de 60% pour des

lots voisins, ainsi qu’une grande variabilité inter-annuelle. Enfin, certains auteurs ont même

démontré une mortalité différentielle entre sexes, avec une mortalité préférentielle des mâles

(Glude, 1975), ou au contraire des femelles (Perdue, 1983 ; Friedman et al., 1991).

Les causes exactes de ce phénomène sont souvent non identifiées, mais plusieurs

facteurs susceptibles d’être impliqués dans ces mortalités ont été incriminés :

•  le facteur environnemental le plus largement cité dans la littérature est la

température élevée de l’eau, avec des valeurs supérieures à 20°C (Sparks et
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Chew, 1960 ; Koganezawa, 1975 ; Glude, 1975 ; Ventilla, 1984 ; Maurer et al.,

1986 ; Goulletquer et al., 1998 ; Cheney et al., 2000).

•  l’état physiologique des huîtres en période estivale a permis d’avancer

l’hypothèse d’un déséquilibre métabolique entraînant des perturbations

physiologiques en relation avec les facteurs environnementaux (Tamate et al.,

1965 ; Imai et al., 1968 ; Koganezawa, 1975 ; Perdue et al., 1981 ; Maurer et

Comps, 1986 ; Shafee et Sabatie, 1986). Il s’agit d’un phénomène complexe où

pour l’essentiel intervient le processus de reproduction chez C. gigas, que ce soit

chez les juvéniles lors de leur première maturation ou bien chez les adultes

(Perdue, 1983 ; Soletchnik et al., 1996 ; Goulletquer et al., 1998 ; Heude-Berthelin

et al., 2000). Le plus souvent, les mortalités estivales sont constatées à une période

où l’animal est en pleine gamétogenèse et l’hypothèse d’un effort de reproduction

trop ‘coûteux’ est avancée (Heude-Berthelin, 2000), constat qui a également été

observé chez Mytilus edulis (Myrand et al., 2000). Ainsi, la majorité de l’énergie

acquise est allouée au compartiment germinal et la demande métabolique est à ce

moment à son maximum. Or l’énergie nécessaire à la reproduction est fournie

essentiellement par les réserves en glycogène qui sont au plus bas lors de la ponte

(Mori et al., 1965 ; Perdue et al., 1981 ; Allen et Downing, 1986). Par conséquent,

la sensibilité des huîtres contre une agression quelconque provenant du milieu

(excès de température, nourriture déficiente, zootechnie contraignante, attaque

parasitaire, milieu hypoxique…) augmente en raison de moyens énergétiques

réduits pour lutter contre ces stress.

•  Sur le plan de la génétique, il existe un déterminisme génétique lié à ces mortalités

(Beattie et al., 1980). Aux Etats-Unis, un programme de sélection a été mis en

place afin d’obtenir des stocks d’huîtres plus résistantes aux mortalités estivales.

Des familles issues de parents sélectionnés pour leur résistance au phénomène ont

permis de montrer une amélioration de la survie (Beattie et al., 1980) mais une

baisse des performances de croissance a été constatée (Beattie, 1985). Au niveau

expérimental, des différences significatives en terme de croissance et survie ont été

mises en évidence entre familles bi-parentales (Pajot et al., 1998 ; Ernande et al.,

sous presse). Des mortalités différentielles entre familles (élevées en mélange) ont

également été observées grâce à l’utilisation de marqueurs microsatellites (Boudry

et al., 2002).
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•  A ce jour, aucun agent pathogène n’a été associé de façon systématique aux

épisodes de mortalité estivale. Il a été montré que les températures élevées

favorisaient le développement des infections de type herpès (Farley et al., 1972 ;

Le Deuff et al., 1996), mais la pathogénicité de ce virus n’a pu être

expérimentalement démontrée qu’au stade larvaire (Le Deuff et al., 1994).

Certains épisodes de mortalité estivale ont pu être associés, ou même attribués, à

des infections bactériennes (Elston et al., 1987a ; Friedman et al., 1991 ; Le Roux

et al., 2002). Ainsi différentes souches bactériennes pathogènes appartenant au

genre Vibrio ont été associées à des épisodes de mortalité de naissain d’huître

creuse en France (Lacoste et al., 2001 ; Le Roux et al., 2002 ; Waechter et al.,

2002). Il en est de même pour des mortalités estivales observées dans l’état de

Washington (USA) et en Colombie Britannique (Canada), qui ont été attribuées à

une infection bactérienne par Norcardia crassostrea chez des huîtres âgées de 2

ans (Friedman et al., 1991 ; Friedman et Hedrick, 1991). Le fait que les huîtres

moribondes présentent des infections bactériennes semble résulter de l’état

d’affaiblissement des animaux plutôt qu’être la cause première des mortalités

(Imai et al., 1965 ; Tamate et al., 1965 ; Lipovsky et Chew, 1972).

•  Les pratiques culturales influencent les taux de mortalité estivale. Confirmant les

observations de Lodato (1997), Soletchnik et al. (1999) ont ainsi montré que les

taux de mortalité en 7 mois de culture pour les élevages à plat atteignaient 23 % à

33 % contre 8 % à 19 % pour les élevages sur tables dans le bassin de Marennes-

Oléron. En complément à ce point, la manipulation des huîtres en période estivale

pourrait les fragiliser et les rendre plus sensibles aux mortalités.

De nombreux paramètres sont donc impliqués dans les mortalités estivales, et

plusieurs facteurs peuvent être concomitants à l’apparition de ces mortalités. Ainsi, les

facteurs environnementaux (trophique, physico-chimique, toxique), l’aspect zootechnique

(pratiques culturales), le patrimoine génétique, l’état physiologique et le rôle des agents

infectieux constituent un ensemble qui détermine la survie des animaux en élevage. Pour

comprendre ce phénomène complexe, il est nécessaire d’entreprendre une approche

pluridisciplinaire. C’est pourquoi l’Ifremer a initié en 2001 le programme « MOREST »

(MORtalité ESTivale chez l’huître creuse Crassostrea gigas) qui aborde les thématiques de la

génétique, de la physiologie, de l’écophysiologie, de l’écotoxicologie, de l’immunologie et de

la pathologie afin de comprendre les phénomènes de mortalité estivale affectant les juvéniles
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de C. gigas en France. Les hypothèses de travail retenues dans ce programme sont de trois

types :

•  il n’a pas été possible d’expliquer les mortalités estivales par un seul facteur. Elles

résultent à la fois de conditions environnementales, de l’état physiologique, et de

paramètres génétiques et pathologiques. La mortalité résulte en conséquence des

interactions entre trois compartiments : l’environnement, l’hôte et les agents

pathogènes. La figure 1 illustre ces interactions avec les facteurs intrinsèques

constitutifs de chaque compartiment susceptible d’intervenir dans le phénomène

des mortalités estivales.

•  il existe une très forte implication de la reproduction et de son intensité chez

l’hôte.

•  il existe une base génétique de la variabilité pour l’aptitude à la survie en

période estivale chez l’hôte.

Génétique
Age

Physiologie
Défense
Nutrition

Génétique
Virulence

Température, Salinité, O2dissous, disponibilité trophique, Pollution

HÔTE PATHOGÈNE

ENVIRONNEMENT

Figure 1 : Interactions entre les trois compartiments intervenant dans le phénomène des

mortalités estivales (D’après Sniezko, 1974).

Dans le cadre de la troisième hypothèse de travail du défi « MOREST », la présente

thèse vise à déterminer si la survie du naissain de Crassotrea gigas en période estivale est
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héritable, et donc sélectionnable. Les principales questions amenées par cette problématique

sont :

•  Existe-t-il une base génétique de la survie du naissain en période estivale ?

•  Quelle est l’importance de cette base génétique si elle existe ?

•  Quelle est la réponse à la sélection lorsque la survie est sélectionnée ?

•  Quelle est la nature des corrélations entre la survie et d’autres caractères à intérêt

(croissance et rendement) ?

Afin de répondre à ces questions, un protocole expérimental basé sur la réalisation de

deux générations a été mis en œuvre afin d’estimer la composante génétique de la survie du

naissain de l’huître en période estivale. Après la description de la biologie de l’huître C. gigas

dans la première partie de cette thèse, la seconde partie rapporte l’expérience utilisée pour

estimer la base génétique de la survie par l’intermédiaire de la première génération. La

croissance et le rendement ont également été suivis pour déterminer la nature des corrélations

entre ces caractères. Enfin, la troisième partie aborde la réponse à la sélection via une

première génération de sélection. Ces animaux, constituant la seconde génération, ont été

produits en faisant intervenir ou non le facteur consanguinité. La croissance et le rendement

ont également été suivis afin de déterminer les effets de la sélection pour la survie sur ces

deux caractères.

 Ces travaux permettent de déterminer si la survie du naissain de l’huître creuse

en période estivale est héritable et donc sélectionnable. Ils fournissent également les

connaissances nécessaires à la définition d’une stratégie de sélection génétique pour

améliorer la survie, et à sa mise en œuvre en lien avec l’ensemble des acteurs de la

filière.
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PARTIE I : Présentation de l’espèce

1. Systématique

Selon Grassé (1960), la classification complète à laquelle appartient l’huître creuse est la

suivante :

(1) Embranchement : Mollusques

(2) Classe : Bivalves – Lamellibranches

(3) Ordre : Filibranchia

(4) Sous-Ordre : Anisomyaria

(5) Super-Famille : Ostreoidea

(6) Famille : Ostreidae

(7) Genre : Crassostrea

(8) Espèce : gigas

(1) Un mollusque est un animal à corps mou avec ou sans coquille.

(2) Un bivalve est défini comme étant un mollusque aquatique à symétrie bilatérale en

général, à corps protégé par deux valves presque toujours externes reliées dorsalement par

un ligament élastique qui tend à les écarter, et souvent engrenées par des dents constituant

une charnière. La fermeture des valves est assurée par deux muscles adducteurs qui les

relient l’une à l’autre et dont l’antérieur peut s’atrophier ou disparaître. Les valves de

nombreuses formes ne peuvent se clore et restent baîllantes.

(3) Un filibranche possède des branchies formées chacune de deux lames comportant des

filaments réfléchis à jonctions ciliaires, conjonctives ou parfois vasculaires. Le manteau

est soit ouvert, soit il possède une suture palléale. Le muscle adducteur antérieur est

souvent réduit ou absent, et la charnière est de type taxodonte, dysodonte ou isodonte. De

même, le sinus palléal est absent.

(4) Le sous ordre des Anisomyaria présente comme particularité un muscle adducteur

antérieur absent ou plus petit que le postérieur. Les dents sont aussi absentes ou

remplacées par de petits denticules. La prodissoconque possède une charnière crénelée et

le manteau est ouvert. L’absence de siphon est à signaler, et les feuillets branchiaux sont

lisses à filaments uniformes ou plissés à filaments non uniformes.

(5) Les Ostreoidea sont caractérisés par une coquille inéquivalve irrégulière, à valve gauche

fixée. Le cartilage ligamentaire est logé dans une fossette triangulaire, et la charnière est
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édentulée. Les lobes palléaux sont libres, le pied et le byssus sont atrophiés, et les feuillets

branchiaux possèdent de forts filaments principaux. Les feuillets ascendants de la lame

externe sont reliés au manteau.

(6) Les Ostreidae ont une valve gauche en général plus profonde que la droite avec des

formes et des sculptures très variables, et les bords des valves sont assez plissés. La

grande variabilité des huîtres ne permet guère d’utiliser les caractères de la coquille pour

leur identification.

(7) Le genre Crassostrea indique que la larve a une prodissoconque inéquivalve à charnière

munie de deux crénelures à chacune de ses extrémités et le ligament est interne. Pour

l’adulte, la coquille dissoconque est allongée et les dépôts crayeux sont feuilletés. La

valve inférieure est subplissée ou plissée ce qui correspond à la valve creuse (équivalent à

la valve gauche ou inférieure), alors que la valve supérieure est très rarement plissée.

2. Anatomie

2.1. Coquille

Elle est formée de trois parties distinctes, de l’extérieur vers l’intérieur :

•  le périostracum : membrane organique très mince et colorée.

•  les couches prismatiques : prismes verticaux de carbonate de calcium (calcite) enrobés par

une matrice protéique de conchyoline.

•  la nacre : structure feuilletée constituée de cristaux d’aragonite.

2.2. Manteau  et cavité palléale

Le manteau assure la genèse de la coquille. Il s’agit d’une formation tégumentaire qui

adhère étroitement au corps dans les régions dorsales et latéro-dorsales, puis se dilate au

niveau de la base des branchies en deux lobes minces très élargis qui délimitent la cavité

palléale. Cette cavité contient l’anus, les orifices rénaux et génitaux et les branchies (ou

cténidies). Les branchies sont constituées de deux paires de rangées longitudinales de

filaments, et elles sont soudées au manteau à leur base. Elles constituent le principal organe

de la respiration et servent également à la filtration et à la rétention des particules en

suspension.
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2.3. Masse viscérale

La masse viscérale renferme les organes de la digestion, de l’excrétion et de la

reproduction. Dans la partie antérieure des branchies, deux paires de palpes labiaux

permettent le tri et l’orientation des nutriments vers la bouche.  Un œsophage cilié très court

donne sur un estomac contenant un stylet cristallin et dans lequel s’ouvre des conduits

provenant de la glande digestive. L’intestin fait suite à l’estomac, et forme une large boucle

pour se terminer par le rectum situé derrière le muscle adducteur. A proximité de ce muscle se

trouve le cœur qui est situé dans une cavité péricardique. Il est formé de deux oreillettes et

d’un ventricule, qui par des artères et des artérioles distribuent le sang aux différentes parties

du corps. L’appareil circulatoire est dit de type lacunaire car le sang n’est plus canalisé à

proximité des organes, et il circule dans des espaces libres dans le tissu conjonctif. Le système

nerveux est formé de plusieurs paires de ganglions nerveux (cérébroïdes et viscéraux). En

période de reproduction, la gonade se développe pour envelopper à maturité l’appareil

digestif. La figure 2 représente l’anatomie d’une huître mature avec la gonade hypertrophiée,

alors que la figure 3 représente l’anatomie d’une huître hors période de maturation.

                      

Valve gauche

Gonade

Muscle adducteur

Cavité péricardique

Charnière

                  Figure 2 : Anatomie d’une huître en maturation.
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Glande digestive

Muscle adducteur

Cœur

Palpes labiaux

Branchies

Manteau

                  Figure 3 : Anatomie d’une huître non mature.

3. Répartition et culture

Originaire d’Asie, l’huître creuse Crassostrea gigas (connue aussi sous les noms

d’huître du Pacifique ou d’huître japonaise) a été progressivement implantée aux Etats-Unis et

au Canada dès 1902, suivi de l’Australie à partir de 1947 et de la Nouvelle-Zélande en 1958.

Son introduction en France a été effectuée à partir de 1966, et elle a également été introduite

au Chili en 1982 (Shatkin et al., 1997 ; Grizel et Héral, 1991 ; Barret, 2002). De nos jours, C.

gigas est présente dans 27 pays à travers le monde, et elle représente le mollusque le plus

cultivé avec une production mondiale supérieure à 4,1 millions de tonnes en 2001. La Chine

constitue le premier producteur mondial avec près de 3,5 millions de tonnes, suivi du Japon

avec 231 000 tonnes, de la Corée avec 174 000 tonnes. La France vient en 4ème position avec

un peu plus 126 000 tonnes en 2001 (FAO, 2003a), dont la répartition par région ostréicole est

donnée en figure 4 (CNC, 2003). Cette activité exploite une superficie de 14 180 hectares du

littoral français et concerne 3329 entreprises (Agreste Primeur, 2003).
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Figure 4 : Production française d’huître creuse en 2001-2002 dans les principaux sites

d’élevage (CNC, 2003).

4. Historique de l’ostréiculture en France

Dès l’époque romaine, l’exploitation des huîtres provenant de gisements naturels

d’huître plate Ostrea edulis est rapportée sur les côtes françaises. A partir du XVIIème siècle,

la culture de ce bivalve se développe avec des techniques d’élevage après collectage des

naissains sur les gisements naturels, mais l’intensification de la pêche à laquelle s’ajoutent des

années de faible recrutement contribue au déclin des stocks. Pour faire face à une pénurie

d’huîtres plates, des huîtres creuses Crassostrea angulata (ou huître portugaise) sont

importées à partir de 1860 dans le bassin d’Arcachon. En 1868, au cours d’un de ces

transports, le bateau le « Morlaisien » rejette sa cargaison d’huître portugaise dans

l’embouchure de la Gironde suite à une tempête. Cette espèce rustique prolifère alors très

rapidement et colonise le littoral français du bassin d’Arcachon jusqu’au sud des côtes de la

Vendée (Barré, 1981 ; Héral, 1989). L’ostréiculture se développe intensivement jusqu’en

1960 puis décroît brutalement entre 1969 et 1973 suite à un épisode de mortalité massive qui

affecte l’huître portugaise. Cette mortalité fait suite à la maladie des branchies qui provient

d’une infection virale engendrée par un agent pathogène de type iridovirus (Comps et al.,
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1976). L’importation à partir du Japon de naissains d’huître creuse Crassostrea gigas, déjà

initiée dès 1966 pour testage, fut entreprise massivement au début des années 1970 pour

soutenir les entreprises conchylicoles. Connu sous le nom de l’opération « Résur », des

adultes sexuellement matures provenant de Colombie Britannique sont importés en France

afin de créer des sanctuaires pour faciliter le captage de larves de C. gigas dès juillet 1971. La

reconstitution des stocks se poursuivit en 1972, 1973 et 1975 (Grizel et Héral, 1991). Pendant

cette même période, l’huître plate est atteinte successivement par deux maladies parasitaires :

Marteilia refringens à partir de 1974 et Bonamia ostreae à partir de 1979 (Héral, 1989). En

2001, la production française d’huîtres est constituée à 98% par la culture de l’huître creuse

Crassostrea gigas. La figure 5 illustre les variations de la production ostréicole française

depuis les années 1950 jusqu’en 2001.
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Figure 5 : Evolution de la production ostréicole en France depuis 1950 : tonnage par

espèce (FA0, 2003).

5. Reproduction

L’huître creuse est une espèce ovipare à hermaphrodisme successif protandrique

(Buroker, 1983). Les sexes sont donc séparés même si quelques hermaphrodites peuvent être

observés, et une sexualité alternative entraîne un changement de sexe chaque année,
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changement qui a lieu en période hivernale (Quayle, 1969). Pendant l’hiver, le volume et

l’activité de la gonade sont très réduits, et la gamétogenèse (mitoses goniales,

prévitellogénèse) se déroule à un rythme très lent. Les cellules germinales se développent de

façon active à la fin de l’hiver pour s’accélérer au printemps et arriver à la maturité sexuelle

en juillet (Lubet, 1991). D’un point de vue biochimique, ce cycle se caractérise par une phase

de stockage en glycogène dès le réchauffement thermique printanier, qui sera rapidement

métabolisé en lipides (vitellogénèse) dans le mois qui précède la ponte (Gabbot, 1975 ;

Deslous-Paoli, 1980 ; Maurer et Borel, 1986). A maturité, le poids des gamètes atteint 7% du

poids sec de chair pour des huîtres âgées d’un an, puis cette valeur augmente pour atteindre

60% puis 80% du poids sec à 2 ans et 3 ans respectivement (Deslous-Paoli et Héral, 1988). La

fécondité chez C. gigas est donc dépendante de l’âge des animaux mais aussi des paramètres

environnementaux trophiques et thermiques (Goulletquer, 1995). Pour les femelles adultes, le

nombre d’ovocytes peut atteindre 100 millions d’œufs (Quayle, 1969 ; Walne, 1974). La

maturité est suivie de l’expulsion des gamètes, qui peut être partielle ou totale, et la

fécondation est externe.

En France, la ponte a lieu en période estivale avec une ponte principale dans le bassin

de Marennes-Oléron, alors que dans le bassin d’Arcachon, plusieurs évènements de ponte

sont possibles pendant l’été (His et Robert, 1985 ; Héral et Deslous-Paoli, 1991). Dans des

régions ostréicoles où la température de l’eau est plus froide, Bretagne ou Normandie,

l’émission des gamètes n’est que partielle ou absente, et de nombreux produits génitaux sont

observés après la période estivale dans la gonade. Les gamètes sont alors résorbés en automne

par cytolyse (atrésie) et phagocytose (Lubet, 1991).

6. Vie larvaire

Le développement embryonnaire précoce, de la fécondation (figure 6, photo 1) au

stade 4 cellules, est très bien connu chez l’huître creuse (Gérard et al., 1995). Les divisions

cellulaires sont rapides et aboutissent à la formation d’un embryon de type morula (figure 6,

photo 2), puis trochophore pour obtenir 24 heures après la fécondation une larve véligère en

forme de D dont la taille est alors de 70 µm (figure 6, photo 3). A ce stade, la larve possède

une coquille (Prodissochonche I ) et un velum, organe de nutrition et de locomotion. La forme

des larves évolue parallèlement à leur croissance avec l’apparition d’une extension en forme

de crochet qui correspond à l’umbo (figure 6, photo 4). Quelques jours avant la fin de la vie

larvaire, l’organe sensoriel principal apparaît sous forme d’un point noir donnant à ce stade le
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nom de larve oeillée. Lorsque la larve atteint une taille comprise entre 300 et 380 µm, un pied

se développe (figure 6, photo 5) d’où le nom de larve pédivéligère pour ce stade. Cet organe

indique la fin de la phase pélagique et il permet la recherche d’un substrat propice pour la

fixation de la larve. La métamorphose s’achève par la disparition du pied et du velum et

donne place à une huître appelée naissain (figure 6, photo 6). Au final, la phase larvaire dure

de 15 à 28 jours pour des températures comprises entre 20 et 26°C (Héral et Deslous-Paoli,

1991). Dans des conditions thermiques et trophiques moins optimales pour la croissance, la

phase larvaire peut durer beaucoup plus longtemps jusqu’à 76 jours en écloserie (Taris, com.

pers.).

7. Cycle d’élevage

Dans le milieu naturel, le littoral charentais et le bassin d’Arcachon permettent un

recrutement annuel régulier sur lequel 90 % de la production française est basée (Goulletquer

et Héral, 1991). Pendant la période de reproduction, les professionnels disposent sur les parcs

ostréicoles des collecteurs (tuiles chaulées, tubes ou coupelles plastiques, coquilles

d’huîtres…) afin de procéder au captage des larves. Six à 18 mois après la fixation, les

naissains sont « détroqués » (séparés de leur substrat) puis mis en poche ostréicole pour être

placés sur estran sur des tables en surélevé. La seconde source d’obtention du naissain

provient des écloseries privées qui fournissent aux professionnels du naissain individualisé et

calibré. D’autres pratiques culturales consistent à semer (« éparer ») les huîtres à plat ou à les

disposer en eaux profondes. Concernant la culture en surélevé, le travail consiste à retourner

les poches sur les tables pour empêcher la prolifération des algues, de changer la maille des

poches et de les dédoubler en fonction de la croissance des huîtres. Lorsque les huîtres ont

atteint une taille commerciale (à partir de 40 g), un affinage en claire peut être effectué en

respectant les différents critères qualités qui dépendent des appellations commerciales (Fines,

Spéciales de claires et Pousse en claires).
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Figure 6 : Cycle de vie de l ’huître creuse. 1-Fécondation : ovocytes en présence de

spermatozoïdes (points noirs ou réfringents). 2-Embryon stade morula (2-3 heures). 3-Larves

D (24 heures). 4-Larves véligères umbonées (14 jours). 5-Larve pédivéligère (18 jours). 6-

Naissains post-fixation (1 mois). 7-Naissains (2 mois). 8-Naissains (6 mois). 9-Adulte (10

mois). 10-Géniteur mature (10 mois). Nb : l ’âge indiqué pour les photos 7 à 10 est représentatif

d huîtres élevées en nurserie et en claire ostréicole, mais pas pour des huîtres du milieu naturel.
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SECTION 2 :

Résultats

Huître creuse Crassostrea gigas produite à l’écloserie Ifremer de La
Tremblade et élevée en claire ostréicole (âge 12 mois)
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Introduction : Synthèse des programmes de sélection chez les mollusques marins

La domestication d’une espèce utilisée en aquaculture ne peut être complète que

lorsque tous les aspects de sa biologie sont contrôlés ce qui inclut l’aspect génétique

(Newkirk, 1980). L’amélioration génétique a fait l’objet de nombreuses synthèses dans le

domaine de l’aquaculture mondiale (Longwell et Stiles, 1973a ; Longwell, 1976 ; Moav,

1976 ; Numachi, 1978 ; Newkirk, 1980 ; Stiles, 1981 ; Wilkins, 1981 ; Doyle, 1983 ; Gall,

1983 ; Mahon, 1983 ; Malecha, 1983 ; Newkirk, 1983 ; Wohlfarth, 1983 ; Gjedrem, 1985 ;

Purdom, 1986 ; Shultz, 1986 ; Wada, 1986b ; Fjalestad et al., 1993 ; Sheridan, 1997 ; Boudry

et al., 1998 ; Davis et Hetzel, 2000 ; Knibb, 2000 ; Lymbery, 2000 ; Nell et al., 2000 ; Ward

et al., 2000 ; Arai, 2001 ; Hulata, 2001) avec des études plus importantes chez certaines

espèces comme la carpe commune, le saumon atlantique, la truite arc-en-ciel, le poisson chat,

le tilapia du Nil et l’huître du Pacifique. Moav (1976) a décrit l’amélioration génétique

incluant une large gamme d’activités et de disciplines comme pouvant être divisée selon les

principaux thèmes :

(i) programme de sélection et génétique quantitative

(ii) estimation des interactions génotype environnement

(iii) hybridation

(iv) utilisation des marqueurs génétiques

(v) gynogenèse, polyploïdie et mutagenèse

Enfin, l’amélioration génétique aborde également l’étude des ressources génétiques au sein

des populations.

Concernant les programmes de sélection, le but est de déterminer si le (ou les)

caractère(s) étudié(s) peut(vent) être sélectionné(s) afin d’améliorer les performances des

individus en élevage. Pour ce faire, des plans de croisements prédéfinis sont réalisés à partir

de parents choisis soit d’une fraction aléatoire de la population, soit de parents sélectionnés

afin d’obtenir des familles de plein-frères et/ou de demi-frères ou des groupes sélectionnés.

Ceci permet d’estimer des paramètres génétiques tels que l’héritabilité ou les corrélations

génétiques des caractères étudiés. La présence de corrélations génétiques implique que

l’altération d’un des caractères entraîne un changement pour le caractère associé (Falconer,

1981). Ce changement peut être positif ou négatif, et son intensité dépend du degré de la

corrélation entre les deux caractères. L’héritabilité peut-être de 2 types. On appelle héritabilité
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au sens large (‘broad sense heritability’) le rapport entre la variance génétique (Vg) et la

variance phénotypique (Vp), et l’héritabilité au sens strict (‘narrow sense heritability’) le

rapport entre la variance génétique additive (Va) et la variance phénotypique (Vp) dans une

population donnée avec :

Vp = Vg+Ve = Va+Vd+Vi+Ve

Ve étant la variance environnementale, Vi la variance d’interaction et Vd la variance de

dominance.

L’héritabilité au sens strict est un concept fondamental en génétique quantitative qui a

une très grande utilité dans la pratique de l’amélioration des plantes et des animaux (Verrier et

al., 2001). Cette valeur est théoriquement comprise entre 0 et 1 avec comme signification

que :

- 0 indique que le caractère n’est en aucun cas sélectionnable car la totalité de la

variance phénotypique est entièrement due aux facteurs environnementaux,

-  1 permet de garantir la sélection du caractère étudié car toute la variance est due à la

variance génétique additive.

Verrier et al. (1991) précisent également que les caractères quantitatifs chez les

animaux peuvent être regroupés en trois principales catégories qui sont des caractères peu

héritables (h² < 0,2), des caractères moyennement héritables (0,2 < h² < 0,4) et des caractères

fortement héritables (h² > 0,4). L’héritabilité d’un caractère fournit donc une indication sur la

capacité d’une population à répondre à la sélection (Falconer et Mackay, 1996 ; Lynch et

Walsh, 1998). Gjedrem (1983) synthétise les résultats d’héritabilité obtenus dans 60

expériences de sélection chez les poissons et les mollusques entre 1972 et 1983. Nombre de

ces expériences ont été basées à partir d’un faible nombre de familles excepté chez les

salmonidés. Par conséquent, il en résulte une estimation biaisée de l’héritabilité et un écart

type important. Or les programmes de sélection ont besoin de la meilleure estimation possible

des paramètres génétiques pour des caractères économiquement importants.

Chez les mollusques, les estimations d’héritabilité pour divers caractères ont été

largement documentées notamment chez les bivalves (tableau 2). En effet, ces derniers sont

de très bons candidats pour des programmes de sélection compte tenu de leur importance

économique, du contrôle du cycle biologique de certaines espèces, en particulier les huîtres,
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de la grande variabilité génétique et d’une fécondité importante (Gosling, 2003). D’après le

tableau 2, la variance génétique additive est importante pour de nombreux caractères analysés

dans ces populations, laquelle indique que les programmes de sélection sont parfaitement

envisageables. Il est à noter que la grande majorité de ces études chez les mollusques marins

concerne la croissance, alors que seulement 8 caractères parmi les 134 présentés abordent la

survie (tableau 2). En effet, ce caractère est considéré comme étant très difficile à améliorer

par l’intermédiaire de la sélection génétique (Gjedrem, 1985), alors que la croissance est

généralement considérée comme étant un caractère présentant une héritabilité faible à

modérée (Toro et Newkirk, 1990).

Les estimations de l’héritabilité pour la longueur de la coquille au stade larvaire chez

Mytilus chilensis ont des valeurs comprises entre 0,2 ± 0,1 et 0,9 ± 0,3 (Toro et Parades,

1996). Les interactions significatives entre « environnement » (site) et « groupe génétique »

trouvées dans cette étude indiquent que la sélection doit être faite pour chaque site de culture.

En supplément, la proportion de la variance additive peut varier au cours du temps. Certaines

études indiquent une augmentation de l’héritabilité avec l’âge notamment pour l’ormeau

(Jónasson et al., 1999), chez les huîtres (Longwell, 1976 ; Newkirk et al., 1977 ; Losee, 1978)

et chez les moules (Innes et Haley, 1977 ; Newkirk, 1980). Même si ces études concernant les

bivalves sont basées sur un faible nombre de familles, ce constat a été également relevé chez

les salmonidés pour un plus grand nombre de familles (Refstie, 1980 ; Gjerde et Schaeffer,

1989 ; Jónasson, 1993 ; Jónasson et al., 1997). Il n’est donc pas rare que les héritabilités

estimées pour les stades précoces (larvaire et naissain) soient plus faibles qu’à la taille

commerciale. Mais dans certains cas, l’héritabilité peut diminuer avec l’âge des individus.

Ainsi chez Mercenaria mercenaria, l’héritabilité de la longueur de la coquille a été

déterminée à partir d’un croisement ayant produit 31 familles de demi-frères et 95 familles de

plein-frères. Les valeurs obtenues sont comprises entre 0,51 ± 0,10 et 1,28 ± 0,25 lors de la

phase larvaire (Hilbish et al., 1993) et entre –0,06 ± 0,06 et 0,52 ± 0,10 à 15 mois (Rawson et

Hilbish, 1991). Ce même constat a été effectué chez Crassostrea gigas avec des estimations

d’héritabilité fortes comprises entre 0,31 et 1,17 pour tous les caractères analysés chez du

naissain âgé de 12 mois ; puis une diminution importante de ces valeurs a été observée 6 mois

plus tard avec des estimations d’héritabilité comprises entre 0 et 0,37 (Lannan, 1972). C’est

pourquoi il est nécessaire pour chaque espèce de connaître à quel stade, pour quel caractère et

dans quel environnement la sélection est la plus efficace.
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Chez les huîtres, les principaux objectifs des programmes de sélection ont été décris

par Mahon (1983) en quatre groupes principaux visant à améliorer des caractères d’intérêt

commerciaux : (a) caractères liés à la ponte et au développement larvaire ; (b) amélioration de

la survie et de la croissance de la fixation à la taille commerciale ; (c) résistance à des facteurs

environnementaux défavorables ; et (d) morphométrie de l’huître. Parmi ces quatre groupes,

le second est le plus fréquemment cité par les scientifiques et les professionnels même si les

objectifs peuvent différer entre les pays, entre les espèces et éventuellement entre différentes

régions d’un pays. De nos jours, la survie et la croissance sont toujours les deux caractères

prioritaires étudiés dans les programmes de sélection (Lymbery, 2000).

En Australie, plusieurs programmes de sélection ont débuté dans les années 1990

visant à améliorer la croissance chez les huîtres. A partir de 1990, un programme de sélection

massale a été initié par le NSW Fisheries pour Saccostrea commercialis à partir d’individus

présentant les meilleures croissances. Les résultats acquis après deux générations de sélection

confirment ceux obtenus en première génération à savoir que la croissance peut être améliorée

via une stratégie de sélection (Nell et al., 1996 ; Nell et al., 1999). Pour Crassostrea gigas, un

programme de sélection a débuté depuis 1996 en collaboration entre le CSIRO Marine

Research (Commonwealth Scientific & Industrial Research Organisation), le TAFI

(Tasmanian Aquaculture et Fisheries Institute), le FRDC (Fisheries Research et Development

Corporation), le Aquaculture CRC et l’industrie ostréicole australienne. Les principaux

objectifs de ce programme visent à améliorer la croissance, la qualité de la chair et la forme

de la coquille par l’intermédiaire de plusieurs stratégies de sélection (sélection individuelle

et/ou familiale, croisements consanguins). Les premiers résultats indiquent un gain de

performance pour tous les caractères étudiés avec les meilleurs résultats via la sélection

familiale (CSIRO, 2002).

Aux USA, le « MBP » (‘Molluscan Broodstock Program’ :

http://www.hmsc.orst.edu/projects/mbp), programme de sélection ayant pour objectif

d’améliorer le rendement en culture, soit le produit croissance x survie, a été initié en

collaboration avec les écloseries américaines sur la côte ouest des U.S.A. Les résultats de ce

programme, basé sur un nombre important de familles (>400), montrent une héritabilité assez

forte pour ce caractère (Langdon et al., 2000), la composante «survie » participant pour une

part importante dans cette valeur (Langdon, com. pers.). Dernièrement, Langdon et al. (2003)
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ont obtenu des héritabilités pour le rendement comprises entre 0,01 ± 0,04 et 0,52 ± 0,16

après une génération de sélection encourageant ainsi l’application de programme de sélection

à plus long terme pour ce caractère.

En France, des croisements de type hiérarchique (chaque mâle étant croisé avec

plusieurs femelles, générant des familles de plein- et demi-frères) ont été réalisés à partir de

15 familles de plein-frères et 5 familles de demi-frères afin de tester les effets génétiques sur

la croissance, la survie et l’effort reproducteur (Ernande, 2001). Les bases génétiques de la

plasticité de ces caractères ont également été étudiées (Ernande et al., sous presse). L’analyse

des données obtenues en milieu contrôlé (LCPL-Bouin) et milieu naturel (CREMA-

L’Houmeau) montre des différences significatives entre familles pour l’ensemble des

caractères étudiés. Parmi les 3 caractères étudiés, la survie présente la plus forte héritabilité

(0,28 ± 0,18). Pour ce qui concerne la plasticité de ces caractères, l’effort reproducteur

présente une forte héritabilité (0,58 ± 0,33). L’étude des corrélations génétiques et

phénotypiques (en milieu contrôlé) entre les caractères de croissance, effort reproductif et

survie est particulièrement intéressante. Les corrélations phénotypiques entre (1) croissance et

survie et (2) croissance et effort reproductif sont négatives. A l’inverse, la corrélation

phénotypique entre croissance et effort reproductif est positive. Le signe des corrélations

génétiques entre ces caractères change en fonction des environnements dans lesquels les

huîtres sont élevées. Par exemple, la corrélation génétique entre survie et effort reproducteur

est significativement positive en milieu « riche » mais significativement négative en milieu

« pauvre ». De plus, une forte corrélation génétique positive entre survie et plasticité de

l’effort reproducteur a également été montrée. Ces résultats démontrent la grande flexibilité

des  « mécanismes » physiologiques sous-jacents et l’importance des interactions animal-

environnement dans les études génétiques chez les huîtres.
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Tableau 2 : Héritabilité estimée (h²) pour des caractères quantitatifs chez les mollusques marins. (FS : à partir des plein-frères ; HS : à partir des

demi-frères ; S : à partir des mâles ; D : à partir des femelles ; N : héritabilité au sens strict ; B : héritabilité au sens large ; R : héritabilité réalisée ; NP : non précisé).

Espèce Caractère h² Référence

Haliotis rufescens Survie (4 mois) 0,11 NP Jónasson et al., 1999

Longueur coquille (8 mois) 0,08 NP

Longueur coquille (10 mois) 0,06 NP

Longueur coquille (18 mois) 0,27 NP

Longueur coquille (24 mois) 0,34 NP

Crassostrea gigas Survie larvaire 0,31 ± 0,06 FS Lannan, 1972

Succès à la fixation 0,09 ± 0,08 FS

Longueur (12 mois) 0,81 ± 0,07 FS

Longueur (18 mois) 0 FS

Largeur (12 mois) 1,17 ± 0,05 FS

Largeur (18 mois) 0,10 ± 0,12 FS

Hauteur (12 mois) 0,81 ± 0,27 FS

Hauteur (18 mois) 0,19 ± 0,00 FS

Taille (12 mois) 0,93 ± 0,28 FS

Taille (18 mois) 0,15 ± 0,14 FS

Ratio longueur / hauteur (12 mois) 0,31 ± 0,18 FS

Ratio longueur / hauteur (18 mois) 0,13 ± 0,12 FS

Poids de chair (18 mois) 0,37 ± 0,20 FS
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Tableau 2 : Héritabilité estimée (h²) pour des caractères quantitatifs chez les mollusques marins. (FS : à partir des plein-frères ; HS : à partir des

demi-frères ; S : à partir des mâles ; D : à partir des femelles ; N : héritabilité au sens strict ; B : héritabilité au sens large ; R : héritabilité réalisée ; NP : non précisé).

Espèce Caractère h² Référence

Crassostrea gigas Poids coquille (18 mois) 0,32 ± 0,30 FS Lannan, 1972

Poids total (18 mois) 0,33 ± 0,19 FS

Ratio poids chair / poids total 0,46 ± 0,22 FS

Taille finale ≈ 0,20 N Hedgecock et al., 1991

Rendement 0,01 ± 0,04 – 0,52 ± 0,16 R Langdon et al., 2003

Survie larvaire 0,55 ± 0,40 N / 0,81 ± 0,29 B Ernande et al., 2003

Croissance larvaire 0,24 ± 0,57 N / 0,91 ± 0,65 B

Taux de développement 0,10 ± 0,17 N / 0,37 ± 0,19 B

Taille à la fixation 0,41 ± 0,29 N / 0,41 ± 0,16 B

Taux de métamorphose 0,10 ± 0,17 N / 0,31 ± 0,14 B

Survie juvénile -0,02 ± 0,07 N / 0,24 ± 0,09 B

Poids après métamorphose 0,19 ± 0,18 N / 0,30 ± 0,13 B

Croissance juvénile 0,05 ± 0,18 N / 0,32 ± 0,20 B

Poids final -0,01 ± 0,02 N / -0,04 ± 0,03 B

C. virginica Croissance larvaire (6 jours) 0 – 0,24 HS / 0,10 – 0,46 FS Haley et al., 1975

Croissance larvaire (16 jours) 0,08 HS / 0,13 – 0,25 FS

Longueur (2 ans) 0,2 NP

Poids (2 ans) 0,25 NP
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Tableau 2 : Héritabilité estimée (h²) pour des caractères quantitatifs chez les mollusques marins. (FS : à partir des plein-frères ; HS : à partir des

demi-frères ; S : à partir des mâles ; D : à partir des femelles ; N : héritabilité au sens strict ; B : héritabilité au sens large ; R : héritabilité réalisée ; NP : non précisé).

Espèce Caractère h² Référence

C. virginica Largueur coquille (2 ans) 0 NP Haley et al., 1975

Croissance larvaire 0,24 HS Longwell, 1976

Croissance naissain (33 jours post fixation) 0,93 R

Croissance larvaire (6 jours) 0,09 – 0,51 FS / 0,26 – 0,39 HS Newkirk et al., 1977

Croissance larvaire (16 jours) 0,50 HS – 0,60 FS

Croissance larvaire (7 jours) 0,07 ± 0,09 – 0,90 ± 0,59 HS Losee, 1978

Croissance larvaire (14 jours) 0,27 ± 0,29 – 0,62 ± 0,46 HS

Croissance larvaire (21 jours) 0,30 ± 0,31 – 0,85 ± 0,56 HS

Longueur coquille (6 semaines post fixation) 0,29 ± 0,30 – 0,71 ± 0,50 HS

Largeur coquille (6 semaines post fixation) 0,20 ± 0,23 – 0,89 ± 0,59 HS

Longueur coquille larvaire 0,14 ± 0,07 – 0,44 ± 0,14 N Davis, 2000

Poids total (7 mois) 0,10 ± 0,05 – 0,51 ± 0,15 N

Saccostrea

cucullata

Poids total (15 mois) 0,28 ± 0,01 R Jarayabhand et Thavornyutikarn,

1995

Ostrea chilensis Hauteur de la coquille (30 mois) 0,34 ± 0,12 R Toro et Newkirk, 1991

Poids total (8 mois) 0,35 ± 0,08 – 0,69 ± 0,11 R Toro et al., 1995

Poids total (14 mois) 0,24 ± 0,06 – 0,55 ± 0,10 R
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Tableau 2 : Héritabilité estimée (h²) pour des caractères quantitatifs chez les mollusques marins. (FS : à partir des plein-frères ; HS : à partir des

demi-frères ; S : à partir des mâles ; D : à partir des femelles ; N : héritabilité au sens strict ; B : héritabilité au sens large ; R : héritabilité réalisée ; NP : non précisé).

Espèce Caractère h² Référence

Ostrea chilensis Poids total (27 mois) 0,29 ± 0,13 – 0,43 ± 0,18 R Toro et al., 1995

Longueur totale (8 mois) 0,27 ± 0,06 – 0,70 ± 0,10 R

Longueur totale (14 mois) 0,36 ± 0,07 – 0,63 ± 0,09 R

Longueur totale (27 mois) 0,31 ± 0,11 – 0,45 ± 0,12 R

O. edulis Poids total (6 mois) 0,14 ± 0,12 R Toro et Newkirk, 1990

Hauteur de la coquille (6 mois) 0,11 ± 0,04 R

Poids total (18 mois) 0,24 ± 0,20 R

Hauteur de la coquille (18 mois) 0,19 ± 0,07 R

Crepidula Croissance larvaire 0,35 B Hilbish et al., 1999

fornicata Vitesse de natation 0,37 B

Pinctada fucata Largeur de la coquille (3 ans– 2nde génération) 0,31 R Wada, 1984

martensii Concavité de la coquille (3 ans – 2nde génération) 0,32 R

Largeur de la coquille (3 ans – 3éme génération) 0,47 R Wada, 1986a

Concavité de la coquille (3 ans – 3ème génération) 0,35 R

Croissance larvaire (5 jours) 0,34 S– 0,45 D Wada, 1989

Croissance larvaire (10 jours) 0,18 S– 0,11 D

Croissance larvaire (15 jours) 0,08 S– 0,28 D

Largeur coquille (2 ans – 1ère génération) 0,01 – 0,46 R Wada, 1994
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Tableau 2 : Héritabilité estimée (h²) pour des caractères quantitatifs chez les mollusques marins. (FS : à partir des plein-frères ; HS : à partir des

demi-frères ; S : à partir des mâles ; D : à partir des femelles ; N : héritabilité au sens strict ; B : héritabilité au sens large ; R : héritabilité réalisée ; NP : non précisé).

Espèce Caractère h² Référence

Pinctada fucata Largeur coquille(3 ans - 1ère génération) 0,25 R Wada, 1994

martensii Largeur de la coquille (3 ans– 2nde génération) 0,13 – 0,35 R

Concavité de la coquille (3 ans – 2nde génération) 0,13 – 0,37 R

Concavité de la coquille (3 ans – 3ème génération) 0,10 – 0,74 R

Mercenaria Longueur de la coquille (Prodissoconque I) 0,51 ± 0,10 B / 0,58 ± 0,16 N Hilbish et al., 1993

mercenaria Longueur de la coquille (2 jours) 0,67 ± 0,14 B / 1,08 ± 0,29 N

Longueur de la coquille (10 jours) 1,28 ± 0,25 B / 0,82 ± 0,28 N

Longueur de la coquille (9 mois) 0,91 ± 0,13 B / 0,85 ± 0,22 N

Longueur de la coquille (9 mois) 0,57 ± 0,12 – 2,09 ± 0,31 B Rawson et Hilbish, 1990

0,72 ± 0,32 – 0,91 ± 0,17 N

Longueur de la coquille (15 mois) -0,07 ± 0,03 – 0,52 ± 0,10 B Rawson et Hilbish, 1991

-0,06 ± 0,06 – 0,37 ± 0,12 N

Taux de croissance (2 ans) 0,42 ± 0,10 – 0,43 ± 0,06 R Hadley et al., 1991

Taux de croissance (18 mois) 0,42 R Crenshaw et al., 1996

Mytilus chilensis Longueur de la coquille (6 jours) 0,3 ± 0,1 – 0,6 ± 0,2 S Toro et Parades, 1996

0,5 ± 0,3 – 0,8 ± 0,3 D

Longueur de la coquille (12 jours) 0,2 ± 0,1 – 0,6 ± 0,1 S

0,4 ± 0,3 – 0,7 ± 0,1 D
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Tableau 2 : Héritabilité estimée (h²) pour des caractères quantitatifs chez les mollusques marins. (FS : à partir des plein-frères ; HS : à partir des

demi-frères ; S : à partir des mâles ; D : à partir des femelles ; N : héritabilité au sens strict ; B : héritabilité au sens large ; R : héritabilité réalisée ; NP : non précisé).

Espèce Caractère h² Référence

Mytilus chilensis Longueur de la coquille (20 jours) 0,4 ± 0,2 – 0,5 ± 0,2 S Toro et Parades, 1996

0,6 ± 0,2 – 0,9 ± 0,3 D

M. edulis Longueur de la coquille (16 jours) 0,16 HS / 0,29 FS Innes et Haley, 1977

Croissance larvaire 0,12 HS / 0,62 FS Newkirk, 1980

Longueur de la coquille au stade larvaire 0,11 ± 0,02 S / 0,19 ± 0,04 D Mallet et al., 1986

Longueur de la coquille au stade juvénile 0,62 ± 0,06 HS

Longueur de la coquille au stade adulte 0,22 ± 0,07 HS / 0,92 ± 0,27 FS

Survie larvaire 0 HS

Survie adulte 0 – 0,15 ± 0,44 HS

Longueur coquille (14 jours) 0,8 ± 0,5 S / 0,9 ± 0,3 D Strömgren et Nielsen, 1989

Longueur coquille (28 jours) 0,5 ± 0,3 S / 0,6 ± 0,2 D

Longueur coquille (3,5 mois) 0,2 ± 0,1 S / 0,9 ± 0,4 D

Longueur coquille (4,5 mois) 0,6 ± 0,2 S / 0,6 ± 0,2 D

Croissance juvénile (4,5 mois) 0,9 ± 0,7 S / 1,2 ± 0,5 D

Croissance juvénile (13 mois) 0,5 ± 0,2 S / 0,8 ± 0,3 D

M. galloprovincialis Longueur (1 an) 0,01 – 0,10 N Brichette et al., 2001

Surface coquille (1 an) 0,01 – 0,22 N

Longueur (16 mois) 0,03 – 0,23 N
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Tableau 2 : Héritabilité estimée (h²) pour des caractères quantitatifs chez les mollusques marins. (FS : à partir des plein-frères ; HS : à partir des

demi-frères ; S : à partir des mâles ; D : à partir des femelles ; N : héritabilité au sens strict ; B : héritabilité au sens large ; R : héritabilité réalisée ; NP : non précisé).

Espèce Caractère h² Référence

M. galloprovincialis Surface (16 mois) 0,03 – 0,23 N Brichette et al., 2001

Argopecten Poids total (1 an) 0,33 ± 0,08 – 0,59 ± 0,13 R Ibarra et al., 1999

ventricosus Largeur de la coquille (1 an) 0,10 ± 0,07 – 0,18 ± 0,08 R

A. irradians Taux de croissance (1 an) 0,21 R Crenshaw et al., 1991

Littorina saxatilis Hauteur de la coquille 0,31 – 0,67 B / -0,00 – 0,07 N Carballo et al., 2001

Hauteur de l’ouverture de la coquille(SM3) 0,37 – 0,65 B / 0 – 0,14 N

Largeur de l’ouverture de la coquille (SM4) 0,19 – 0,67 B / -0,01 – 0,12 N

Largeur de la première spirale de la coquille 0,27 – 0,58 B / 0,00 – 0,16 N

Distance entre la fin de la 1ère spirale et l’apex 0,19 – 0,42 B / -0,00 – 0,06 N

Longueur maximale de l’ouverture de la coquille 0,24 – 0,57 B / 0,01 – 0,10 N

Distance entre le centre de la spirale et l’apex (Y) 0,09 – 0,45 B / 0,01 – 0,09 N

Ratio de la première spirale (R) 0,10 – 0,60 B / 0,03 – 0,14 N

Diamètre de la coquille au sommet 0,41 – 0,72 B / 0,01 – 0,12 N

Largeur de l’ouverture au sommet de la coquille 0,07 – 0,52 B / -0,01 – 0,07 N

Ratio Y/R -0,09 – 0,20 B / -0,17 – 0,20 N

Ratio SM4/SM3 -0,06 – 0,24 B / -0,24 – 0,22 N

Euvola ziczac Longueur de la coquille (77 jours) 0,13 ± 0,05 R Perez et Alfonsi, 1999
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Tableau 2 : Héritabilité estimée (h²) pour des caractères quantitatifs chez les mollusques marins. (FS : à partir des plein-frères ; HS : à partir des

demi-frères ; S : à partir des mâles ; D : à partir des femelles ; N : héritabilité au sens strict ; B : héritabilité au sens large ; R : héritabilité réalisée ; NP : non précisé).

Espèce Caractère h² Référence

Euvola ziczac Longueur de la coquille (109 jours) 0,13 ± 0,05 R Perez et Alfonsi, 1999

Longueur de la coquille (143 jours) 0,25 ± 0,07 R

Longueur de la coquille (172 jours) 0,42 ± 0,09 R

Longueur de la coquille (201 jours) 0,65 ± 0,12 R

Longueur de la coquille (253 jours) 0,59 ± 0,12 R

Longueur de la coquille (294 jours) 0,54 ± 0,11 R

Largeur de la coquille (77 jours) 0,10 ± 0,03 R

Largeur de la coquille (109 jours) 0,12 ± 0,04 R

Largeur de la coquille (143 jours) 0,33 ± 0,08 R

Largeur de la coquille (172 jours) 0,55 ± 0,10 R

Largeur de la coquille (201 jours) 0,67 ± 0,13 R

Largeur de la coquille (253 jours) 0,48 ± 0,09 R

Largeur de la coquille (294 jours) 0,47 ± 0,09 R

Placopecten Croissance larvaire (4 jours) 1,10 ± 0,17 B Jones et al., 1996

magellanicus Croissance larvaire (14 jours) 1,24 ± 0,40 B

Croissance larvaire (21 jours) 1,21 ± 0,38 B
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PARTIE II : Première génération : bases génétiques de la survie, de la

croissance et du rendement du naissain de l’huître creuse Crassostrea gigas

A. Introduction

Aux USA, les travaux menés chez Crassostrea gigas dans les années 1970-1980, suite

aux problèmes de mortalités estivales survenus dès les années 1960, ont montré que ces

mortalités affectaient différentiellement des familles bi-parentales (Beattie et al., 1980). Un

schéma de sélection, basé sur (1) des « challenges » thermiques appliqués aux géniteurs et (2)

la sélection des meilleures familles issues de ces géniteurs fut alors proposé (Beattie et al.,

1980). Les résultats obtenus en troisième génération ont montré une diminution significative

des mortalités (Hershberger et al., 1984) mais le schéma de croisement et de sélection utilisée

n’ont apparemment pas permis de calculer l’héritabilité du caractère ni de poursuivre à plus

long terme ce programme. De la même manière, des différences significatives en terme de

survie entre familles bi-parentales ont été mises en évidence en France (Pajot et al., 1998 ; Le

Borgne, com. pers.). Les différences observées entre familles restent cependant parfois

difficiles à interpréter du fait (1) des biais possibles liés à la confusion entre effet « famille »

et effet « environnement précoce» et (2) à la possible transmission verticale d’agents

pathogènes (notamment le virus de type herpès). Pour ce qui concerne les effets

environnementaux, il est la plupart du temps impossible de disposer des infrastructures

d’élevage suffisantes pour réaliser des réplicats de chaque famille. De plus, des mortalités

différentielles ont été observées entre familles élevées en mélange, l’identification familiale

étant réalisée a posteriori grâce à l'utilisation de marqueurs microsatellites (Boudry et al.,

1998 ; Boudry et al., 2002), ce qui permet alors d’exclure tout biais environnemental.

Malgré ces études, l’estimation des paramètres génétiques de la survie en période

estivale chez C. gigas n’a jamais été obtenue. C’est pourquoi par l’intermédiaire du même

plan de croisement utilisé par Ernande et al. (2003), des familles de plein- et demi-frères ont

été réalisées. Pendant la phase d’élevage larvaire, la micronurserie et la nurserie, des suivis

rigoureux de la survie et de la croissance ont été effectués en conservant à toutes les étapes de

la production la totalité de la variance phénotypique. Dés que la taille du naissain a été

suffisante, les familles ont été disposées pendant la période estivale selon un dispositif multi-

sites sur le littoral français. A la fin de l’été, la survie des familles a été estimée afin de
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calculer les paramètres génétiques de la survie. De la même manière, la croissance et le

rendement de ces familles ont été enregistrés, et l’estimation de l’héritabilité pour ces 2

caractères a également été obtenue.

Pour des raisons de compréhension, la première génération a été divisée en deux

parties. La première partie aborde les phases précoces de l’élevage larvaire à la nurserie, et la

seconde partie présente l’expérience de la caractérisation sur estran (CARES :

CARactérisation sur EStran) des cheptels.

B. Phases précoces de l’élevage larvaire à la nurserie

1. Introduction

Trois séries de croisements hiérarchisés par les mâles ont été réalisées chez

Crassostrea gigas afin d’obtenir 72 familles de plein-frères et 18 familles de demi-frères. Les

suivis des taux d’éclosions, taux de survies larvaires, taux de fixations (ou taux de

métamorphoses), taux de survies en micronurserie et nurserie, et les croissances larvaires ont

été effectués. Les résultats acquis sont présentés dans cette partie.

2. Matériel et méthodes

2.1. Echantillonnage des géniteurs (G0)

300 huîtres (calibre n°3 = 66–85g) ont été échantillonnées en novembre 2000 par le

Laboratoire de Génétique et Pathologie, puis maintenues dans des bassins extérieurs jusqu’à

leur entrée en maturation. Ces géniteurs potentiels sont originaires d’une population d’huîtres

du bassin de Marennes-Oléron  issues de captage naturel de Seudre. Aucun transfert entre

bassins ostréicoles n’a été effectué : ils ont donc la même origine et le même parcours

zootechnique.
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2.2. Réalisation des familles (G1)

2.2.1. Plan de croisement

Le plan de croisement utilisé est de type hiérarchisé par les mâles, c’est à dire que

chaque mâle a été croisé avec plusieurs femelles différentes, les mâles et les femelles étant

choisis aléatoirement dans la population, ce qui permet d’obtenir des familles de plein- et

demi-frères. Ainsi par l’analyse des fratries, ce croisement permet de calculer les paramètres

génétiques (héritabilité et corrélations) et de distinguer la variance génétique additive (Va). La

variance phénotypique est alors séparée en composantes d’observations attribuables (Falconer

et Mackay, 1996) :

•  aux différences entre les enfants des différents mâles (composante inter-mâle : σ²s)

•  aux différences entre les enfants des femelles accouplées au même mâle (composante

inter-femelle et intra-mâle : σ²d)

•  aux différences entre les enfants d’une même femelle (composante intra-femelle :

σ²w)

L’écloserie de La Tremblade ne disposant que de 24 bacs de 30 litres en salle

d’élevage larvaire et afin de disposer d’un nombre important de familles pour une meilleure

estimation des paramètres génétiques, 3 séries de croisements successifs ont été réalisées les

02 février 2001, 02 mars 2001 et 18 avril 2001 respectivement pour les séries 1, 2 et 3. Pour

chaque série, 6 mâles ont été utilisés et chaque mâle a été croisé avec quatre femelles afin

d’obtenir 6 familles de demi-frères et 24 familles de plein-frères (figure 7).

La numérotation des géniteurs utilisés pour les différentes séries est la suivante :

- Série 1 : femelles 1 à 24 et mâles 1 à 6

- Série 2 : femelles 25 à 48 et mâles 7 à 12

- Série 3 : femelles 49 à 72 et mâles 13 à 18

Pour chaque série de croisements, un témoin d’écloserie nommé ‘pool’ a été produit avec les

géniteurs ayant servi à l’élaboration des 24 familles de la série correspondante.
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Série 1 Série 2 Série 3

M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7 M8 M9 M10 M11 M12 M13 M14 M15 M16 M17 M18
F1 F1-1 F25 F7-25 F49 F13-49
F2 F1-2 F26 F7-26 F50 F13-50
F3 F1-3 F27 F7-27 F51 F13-51
F4 F1-4 F28 F7-28 F52 F13-52
F5 F2-5 F29 F8-29 F53 F14-53
F6 F2-6 F30 F8-30 F54 F14-54
F7 F2-7 F31 F8-31 F55 F14-55
F8 F2-8 F32 F8-32 F56 F14-56
F9 F3-9 F33 F9-33 F57 F15-57
F10 F3-10 F34 F9-34 F58 F15-58
F11 F3-11 F35 F9-35 F59 F15-59
F12 F3-12 F36 F9-36 F60 F15-60
F13 F4-13 F37 F10-37 F61 F16-61
F14 F4-14 F38 F10-38 F62 F16-62
F15 F4-15 F39 F10-39 F63 F16-63
F16 F4-16 F40 F10-40 F64 F16-64
F17 F5-17 F41 F11-41 F65 F17-65
F18 F5-18 F42 F11-42 F66 F17-66
F19 F5-19 F43 F11-43 F67 F17-67
F20 F5-20 F44 F11-44 F68 F17-68
F21 F6-21 F45 F12-45 F69 F18-69
F22 F6-22 F46 F12-46 F70 F18-70
F23 F6-23 F47 F12-47 F71 F18-71
F24 F6-24 F48 F12-48 F72 F18-72

Figure 7 : Plan de croisement hiérarchisé par les mâles des 3 séries pour la constitution des familles de première génération. F m-f

représente une famille issue du mâle M croisé avec la femelle F (exemple : F 1-2 est la famille issue du mâle 1 croisé avec la femelle 2). Une

famille est constituée d’individus plein-frères, alors que les individus des quatre familles ayant le même mâle pour parent sont des individus

demi-frères.



Section 2 – Partie II : Première génération, phases précoces

63

2.2.2. Reproduction

Pour chaque série de croisement, 100 huîtres G0 ont été placées en salle de maturation

à l’écloserie du LGP (figure 9-A). Après une période de maturation de deux mois induite par

une augmentation de la température et un apport phytoplanctonique, les huîtres sont en

majorité sexuellement matures. La détermination du sexe est alors effectuée pour retenir,

parmi les 100 individus, 24 femelles et 6 mâles en fonction de l’état de maturité des gamètes

(mobilité du sperme, développement des ovocytes). L’obtention des gamètes a été faite par

stripping afin de contrôler les croisements, et produire les familles selon le plan de croisement

défini. Pour les mâles, le sperme collecté a été préalablement filtré sur 45 µm pour éliminer

les débris alors que pour les femelles, les ovocytes ont été tamisés sur 60 µm. Ensuite, la

concentration des gamètes a été déterminée par l’intermédiaire de l’analyseur d’image

SAMBA ™. Pour les 30 parents retenus, les gamètes mâles colorés à l’éosine ont été comptés

sur une cellule de Thoma (grossissement x 40 ; taille objet 5 à 100 ; profondeur 0,1) et les

gamètes femelles ont été dénombrés sur une cellule de Malassez (grossissemnt x 4 ; taille

objet 50 à 400 ; profondeur 0,2). Pour la constitution des familles bi-parentales, la fécondation

a requis trois millions d’ovocytes qui ont été mélangés avec la laitance mâle dans la

proportion de 200 spermatozoïdes par ovocyte. Pour les pools, réalisés en duplicata, 650 000

ovocytes de chaque femelle ont été utilisés (soit 15 millions au total) puis fécondés avec un

mélange de 500 millions de spermatozoïdes de chaque mâle pour chacun des réplicats. Pour

optimiser la fécondation, celle-ci a eu lieu dans un bêcher contenant au préalable 200 ml

d’eau de mer, puis après 15 minutes, le volume a été complété à 800 ml. Une heure après la

fécondation, un contrôle de l’embryogenèse a été effectué au microscope. Lorsque les

premiers globules polaires étaient visibles et/ou que les premières divisions cellulaires étaient

observées, les embryons ont été disposés dans les jarres d’élevages larvaires. Les fécondations

des trois séries de croisement ont été effectuées un lundi afin de standardiser le protocole

zootechnique appliqué en élevage larvaire.

Dans le cadre du programme MOREST, chaque individu ayant servi à la reproduction a été

conservé pour la détermination :

•  des constantes d’affinités d’enzymes digestives (i.e., amylase, laminarinase) (Moal et al.,

2000),

•  des génotypes soit en marqueurs neutres microsatellites (i.e., L10, L48, BV59, BY56,

AMY), soit en marqueurs fonctionnels (i.e., amylase A et B, phosphoglucomutase) (Sellos

et al., 2003 ; Tanguy et al., soumis),
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•  du statut infectieux concernant l’herpès virus (Renault et al., 1995).

2.3. Elevage larvaire

En élevage larvaire, les familles ne sont représentées qu’en un seul exemplaire, alors

que les pools des 3 séries sont formés par deux réplicats chacun. L’élevage larvaire a été

effectué dans des bacs cylindro-coniques d’un volume de 30 et 150 litres respectivement pour

les familles bi-parentales et les pools, soit une densité de 100 embryons par ml (figure 8)

(figure 9-B). L’eau de mer a été filtrée par 2 filtres à poches FSI de diamètre nominal 10 µm

et 1 µm, puis par 1 filtre CUNOD de diamètre nominal de 1 µm. A partir de la première

filtration, un apport trophique quotidien constitué de Isochrysis galbana (30 cellules.µl-1),

Chaetoceros pumilum (20 cellules. µl-1), Pavlova lutheri (10 cellules.µl-1) et Tetraselmis

suecica (2 cellules.µl-1) a été distribué à chaque lot. Ceci correspond à un régime alimentaire

en excès (Nascimento, 1983), condition indispensable pour éviter la compétition pour la

ressource trophique entre les larves. Pendant l’élevage larvaire, les températures ont été

comprises entre 23,4°C et 26,5°C, et les salinités entre 25,8 et 30,7. Un bullage permanent

permet d’une part de maintenir le taux en oxygène dissous dans le milieu et d’autre part

d’homogénéiser les larves et la nourriture dans chaque jarre.

La première filtration a été réalisée deux jours après la fécondation le mercredi matin,

et une remise à densité a été effectuée pour les lots présentant des taux d’éclosions supérieurs

à 10% afin de ne conserver que 10 larves par ml (figure 8). Une semaine après la fécondation,

les effectifs ont été réajustés à 5 larves par ml par élimination d’une partie de la population

sans tamisage sélectif. A chaque filtration, l’eau a été renouvelée tous les lundi, mercredi et

vendredi jusqu’au début de la fixation des larves, puis tous les 2 jours à partir de cette étape

afin d’éviter la fixation des larves dans les jarres d’élevages larvaires (figure 8). Le tamis

utilisé pour chaque filtration dépendait de la taille des larves avec comme objectif principal de

conserver toute la variabilité phénotypique.

Lors de chaque filtration, une estimation de l’effectif des différents lots a été effectuée.

Les larves ont été récupérées sur le tamis utilisé pour la filtration, puis remises en suspension

dans une éprouvette. A l’aide d’un agitateur, les larves ont été homogénéisées, et 3

prélèvements ont été effectués. Pour chaque échantillon, les larves ont été comptées, et en

fonction des volumes de l’éprouvette (150 ml à 2000 ml) et des prélèvements (50 µl à 200 µl),

l’effectif a été estimé. De la même manière, un suivi de la croissance a été réalisé à chaque

filtration. Pour chaque lot, un prélèvement, dont le volume dépendait de la densité larvaire, a
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Transfert en
micronurserie

pour la fixation

Larves J2
(tamis 45 µm)

Fécondation J0

10 larves.ml-1

Larves J4
(tamis 45 µm)

Larves J7
(tamis 70 µm)

5 larves.ml-1

100 ovocytes.ml-1

Larves J9
(tamis 70 µm)

Larves J11
(tamis 85 µm)

Larves J14
(tamis 100 µm)

Larves J16
(tamis 125 µm)

Larves J16
(tamis 220 µm)

Larves J18
(tamis 125 µm)

Larves J18
(tamis 220 µm)

Larves J20
(tamis 125 µm)

Larves J20
(tamis 220 µm)

Larves J23
(tamis 220 µm)

Figure 8 : Schéma de production en phase larvaire. J correspond au nombre de jour après

la fécondation. Des remises à densités ont été effectuées à J2 (10 larves.ml-1) et à J7 (5

larves.ml-1).
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été effectué. Les larves prélevées ont été ensuite formolées, et la taille moyenne des larves a

été estimée par mesure du diamètre maximum, soit à l’aide d’un projecteur de profil V-12A

Nikon, soit avec le logiciel IPS de l’analyseur d’image Samba™ sur un échantillon de 30 à

100 larves. Lorsque les larves les plus grosses atteignent 250 µm, un double tamisage sur 125

µm et 220 µm a été effectué lors de la filtration suivante. Les larves retenues sur le tamis de

125 µm ont été remises en élevage larvaire après l’estimation de l’effectif, alors que les larves

pédivéligères retenues sur le tamis de 220 µm ont été transférées en micronurserie pour

l’étape de la métamorphose (figure 8). Cette double filtration a été répétée tous les 2 jours

jusqu’à la fixation totale des lots, c’est à dire tête, corps et queue de lot. Ce protocole

zootechnique utilisé en élevage larvaire permet donc d’optimiser les estimations des effectifs,

par conséquent de mieux estimer la survie, de conserver toute la variabilité phénotypique pour

la croissance et mettre en fixation la totalité des lots. Le figure 10 indique la période de

l’élevage larvaire pour les différentes séries.

A

 

B

C

 

D

Figure 9 : Etapes de production des trois séries de la maturation des parents à la

nurserie. A : Bacs de maturation ; B : Jarres d’élevage larvaire (30 litres) ; C : Bac de

micronursage ; D : Tamis de nursage.
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2.4. Micronurserie

Les larves pédivéligères ont été disposées dans des tamis de 150 µm avec de la

microbrisure de coquille d’huître (Crassostrea gigas) avec un effectif maximal de 50 000

larves par tamis. Pour optimiser la fixation des larves sur la microbrisure, une couche de

paraffine a été appliquée sur les bords des tamis afin de diminuer la fixation des larves sur les

parois. De même, pendant la première semaine de la phase de micronursage, une faible

épaisseur d’eau a été maintenue dans les bacs contenant les tamis. Ces bacs ont une capacité

de 120 litres (figure 9-C), et sont alimentés en eau de mer enrichie en phytoplancton à raison

d’un débit de 400 litres par heure. La température de l’eau en micronurserie est régulée pour

atteindre une température de 21 ± 1°C. A J31 ou J32 après la fécondation, la microbrisure a

été éliminée par tamisage sur un tamis de 350 µm ou 500 µm en fonction de la taille des

naissains. Le naissain a été ensuite pesé, et l’effectif estimé par trois comptages pour

déterminer le taux de fixation. L’effectif a été alors réajusté en conservant au maximum 30

000 individus par lot pour les familles bi-parentales réparti dans 2 tamis, et 60 000 individus

par lot pour les pools réparti dans 4 tamis. Entre J41 et J43, l’effectif est de nouveau estimé

par pesée pour ne conserver que 15 000 individus par famille et 50 000 individus par pool.

Les naissains d’une taille d’environ 2 mm, ont été transférés à la nurserie de Bouin du

Laboratoire Conchylicole des Pays de Loire (LCPL) pour grossissement. Une semaine avant

le transfert en nurserie, la température de l’eau a été progressivement diminuée de 21°C pour

atteindre la température de l’eau du milieu extérieur.

Série 1

Série 2

Série 3

EstranElevage larvaire Micronurserie Nurserie

122-211

0-16 17-41 42-107

0-16 17-43 44-121

108-164

sept-01 oct-01

0-16 17-43 44-134 135-239

févr-01 mars-01 avr-01 mai-01 juin-01 juil-01 août-01

Figure 10 : Calendrier de production des trois séries de la première génération de

l’élevage larvaire à la fin du suivi in situ. Les chiffres indiquent l’âge en jours des huîtres.
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2.5. Nurserie

Les naissains ont été transférés dans des tubes de 500 mm de maille 1 mm puis

maintenus en condition d’élevage intensif avec un apport trophique riche en Skeletonema

costatum pendant toute la phase de nursage (figure 10) (Bacher et Baud, 1992). L’eau circule

dans le tamis selon un système « d’upwelling », c’est à dire que l’eau arrive par le fond du

tamis puis est évacuée par un tube situé dans la partie supérieure du tamis (figure 9-D). Les

températures de l’eau de mer ont été enregistrées 2 fois par jour par des mesures discrètes. Au

fur et à mesure de la croissance des lots, chaque famille bi-parentale a été répartie dans deux

tamis de 500 mm de maille 3 mm. De même, les pools ont été répartis dans 4 à 6 tamis. La

croissance et la mortalité ont été suivies à J94 après la fécondation par l’estimation de

l’effectif par pesée. Une semaine avant la mise sur site, soit à J129, J115 et J102

respectivement pour les séries 1, 2 et 3, chaque lot a été tamisé sur une grille de 8 mm pour

éliminer les individus ayant une taille inférieure à la maille, et conserver les individus retenus

par la maille pour la mise en élevage sur estran. Lors de ce tamisage, une estimation par pesée

a été effectuée pour les deux classes de taille. L’apport trophique a été alors diminué pour

« préparer » les huîtres au passage sur estran.

2.6. Analyses statistiques

2.6.1. Comparaison des performances de survies et croissance aux phases

précoces

Les tests statistiques pour tous les caractères étudiés pendant les phases précoces de

l’élevage larvaire à la nurserie, ont été construits en intra- et/ou inter-séries afin de comparer

les performances entre :

•  la qualité des cheptels, c’est à dire la comparaison entre les familles et les pools,

•  les familles de demi-frères.
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2.6.1.1.  Phase larvaire

Taux d’éclosion :

Les comparaisons des taux d’éclosions, rapport entre le nombre de larve D à la

première filtration (J2) sur le nombre d’ovocytes utilisés pour les croisements, entre les

familles bi-parentales et les pools, et entre les familles de demi-frères ont été traitées par des

régressions logistiques pour données binomiales sous SAS® en utilisant la procédure

GENMOD et la transformation logit qui correspond selon Littell et al. (2002) à :

Logit (taux d’éclosion) = log(taux d’éclosion/(1-taux d’éclosion))

(a) Modèle qualité des cheptels - inter-séries :

Logit (taux d’éclosion) = série + qualité + série*qualité

« série » = effet de la série (1, 2, 3) sur le taux d’éclosion, « qualité » = effet de la qualité

(familles bi-parentales versus pools) sur le taux d’éclosion, « série*qualité » = effet

d’interaction entre les séries et la qualité des cheptels.

(b) Modèle familles de demi-frères - intra-série :

Pour la série 1, un comptage unique a été effectué pour déterminer le taux d’éclosion.

Par conséquent, deux modèles ont été utilisés en fonction des séries à cause de la perte d’un

degré de liberté en série 1:

Série 1 :

Logit (taux d’éclosion) = mâle

Séries 2 et 3 :

Logit (taux d’éclosion)= mâle + femelle(mâle)

(c) Modèle familles de demi-frères - inter-séries :

Logit (taux d’éclosion) = série + mâle(série)
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Taux de survie larvaire :

Pour l’analyse du taux de survie, les familles n’ayant pas présenté de larves D à la

première filtration ont été exclues des analyses à savoir les familles F3-10, F4-14, F6-23,

F6-24, F8-30, F13-49 et F14-53. De même, seule une partie des pools a été transférée en

micronurserie pour la fixation à cause du manque de place à cette phase de production.

L’élevage larvaire des pools a donc été stoppé avant que l’ensemble des larves n’ait atteint le

stade pédivéligère. Par conséquent, la comparaison de la survie larvaire entre les familles et

les pools a été effectuée jusqu’au 16ème jour après la fécondation, c’est à dire avant le début de

la fixation des différents lots. Les données de survies larvaires ont été traitées par la procédure

GENMOD avec une transformation log des données, et traitement selon une distribution de

Poisson (McCullagh et Nelder, 1989 pour les détails) par le modèle suivant :

(a) Modèle qualité des cheptels - inter-séries :

Log (survie larvaire) = série + qualité + série*qualité + temps*série + temps*qualité +

temps*série*qualité

Le facteur « temps » représente les effectifs à J2, J7 et J16 après la fécondation, sachant que

les effectifs ont été corrigés par les remises à densité effectuées au cours de l’élevage larvaire.

La survie larvaire des familles de demi-frères, depuis J2 jusqu’à ce que la totalité des

larves pédivéligères des 3 séries ait été envoyée en fixation, soit à J23, a été également traitée

par la procédure GENMOD et une transformation logit des données selon une distribution

binomiale et selon les modèles suivants :

(b) Modèle familles de demi-frères intra-série :

Logit (survie larvaire)= mâle

(c) Modèle familles de demi-frères inter-séries :

Logit (survie larvaire)= série + mâle(série)
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Taux de croissance larvaire :

Pour augmenter la normalité et l’homoscédasticité des variances, une transformation

log du diamètre maximum a été réalisée (Neter et al., 1985). Les données de croissance

acquise à J2, J7, J11, J14, et J16 ont été analysées par une ANCOVA par l’intermédiaire de la

procédure GLM de SAS® (SAS Institute Inc., 1989) selon les modèles suivants :

(a) Modèle qualité des cheptels - inter-séries :

Log (diamètre maximum) = série + qualité + série*qualité + jour + jour*série + jour*qualité +

jour*série*qualité + résiduelle.

(b) Modèle familles de demi-frères – intra-série :

Log (diamètre maximum) = mâle + femelle(mâle) + jour + jour*mâle + jour*femelle(mâle) +

résiduelle.

(c) Modèle familles de demi-frères - inter-séries :

Log (diamètre maximum) = série + mâle(série) + femelle(mâle série) + jour + jour*série +

jour*mâle(série) + jour*femelle(mâle série) + résiduelle.

Les effets « qualité » (famille ou pool) et « série » (1, 2, 3) sont définis en effets fixes, alors

que les effets « mâle » et « femelle » sont définis en effet aléatoire, et enfin « jour » comme

facteur continu (covariable).

Les tests automatiques de SAS sont toujours construits en calculant la statistique F

comme le ratio entre la moyenne des carrés des écarts de l’effet concerné (numérateur) et la

moyenne des carrés des écarts des erreurs (dénominateur) (SAS Institute Inc., 1989). Or, la

réelle définition du test F est de mettre au numérateur la variance intergroupe et au

dénominateur la variance intragoupe. Donc pour les interactions ou les effets hiérarchisés des

différents modèles, la variance intragroupe n’est plus celle des erreurs du modèle mais celle

de l’interaction ou de l’effet de niveau inférieur (Littell et al., 2002 ; Ernande, com. pers). Les

effets corrigés pour les différents modèles utilisés ont été réalisés par l’intermédiaire de

l’option TEST de la PROC GLM (tableau 3).
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Tableau 3 : Effets corrigés dans la procédure GLM pour les différents modèles utilisés

pour l’analyse de la croissance larvaire. h = effet à corriger (numérateur) e =interaction ou

niveau inférieur (dénominateur).

Modèle h e

a série série*qualité

a qualité série*qualité

a jour*série jour*série*qualité

a jour*qualité jour*série*qualité

b mâle femelle(mâle)

b jour*mâle jour*femelle(mâle)

c série mâle(série)

c mâle(série) femelle(mâle série)

c jour*série jour*mâle(série)

c jour*mâle(série) jour*femelle(mâle série)

2.6.1.2.  Micronurserie

Taux de fixation :

Le taux de fixation correspond au rapport entre le nombre de larves fixées à J32 et le

nombre total de larves pédivéligères mises en fixation à J23. Le mâle 6 n’étant représenté que

par la famille F6-21, celle-ci n’a pas été prise en compte dans les analyses. Les données ont

été traitées par la procédure GENMOD et la fonction logit selon les modèles suivants :

 (a) Modèle qualité des cheptels inter-séries :

Logit (taux de fixation) = série + qualité + série*qualité

(b) Modèle familles de demi-frères intra-série :

Logit (taux de fixation) = mâle + femelle(mâle)

(c) Modèle familles de demi-frères inter-séries :

Logit (taux de fixation) = série + mâle(série) + femelle(mâle série)
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Taux de survie en micronurserie :

Le taux de survie en micronurserie correspond au rapport entre le nombre de naissain

compté avant le transfert en nurserie, c’est à dire à J44, et le nombre de naissain remis à

densité à J32. De la même façon que pour le taux de fixation, la famille F6-21 n’a pas été

retenue pour les analyses du taux de survie entre les familles de demi-frères :

(a) Modèle qualité des cheptels inter-séries :

Logit (survie micronurserie) = série + qualité + série*qualité

(b) Modèle familles de demi-frères intra-série :

Logit (survie micronurserie) = mâle + femelle(mâle)

(c) Modèle familles de demi-frères inter-séries :

Logit (survie micronurserie) = série + mâle(série) + femelle(mâle série)

2.6.1.3.  Nurserie

La survie pendant cette phase de production correspond à la période entre le transfert

en micronurserie (J43) et le comptage final précédent la mise sur site des animaux. Les pools

ont été éliminés des analyses à cause d’une estimation partielle de la survie pour ces lots.

(a) Modèle familles de demi-frères intra-série :

Logit (survie nurserie) = mâle + femelle(mâle)

(b) Modèle familles de demi-frères inter-séries :

Logit (survie nurserie) = série + mâle(série) + femelle(mâle série)
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2.6.2. Héritabilités des caractères suivis aux phases précoces

Héritabilités des taux d’éclosion et de fixation, et des taux de survie en élevage larvaire,

micronurserie, nurserie en intra- et inter-séries :

Les données de survie ont été transformées en valeurs binaires à savoir que chaque

huître morte prend la valeur 0 et chaque huître vivante prend la valeur 1. Il s’agit donc d’un

caractère qui suit une distribution binomiale de variance p(1-p), où p est la fréquence du

caractère. Une modélisation plus rigoureuse d’un caractère binaire consiste à utiliser un

modèle à seuil qui suppose que ce caractère dépend d’une variable sous-jacente continue, et

que l’expression phénotypique, 0 ou 1, résulte alors du dépassement d’un seuil de la variable

sous jacente (Rupp, 2000). Les composantes de la variance, déterminées par la procédure

VARCOMP et la méthode REML (‘Restricted Maximum Likelihood’) (SAS Institute Inc.,

1989), se font donc sur l’échelle observée selon la même méthode que pour un caractère

continu selon les modèles suivants :

(a) Modèle familles de demi-frères intra-série :

Binaire = mâle + femelle(mâle) + réplicat(femelle mâle) + résiduelle

(b) Modèle familles de demi-frères inter-séries :

Binaire = série + mâle(série) + femelle(mâle série) +réplicat(femelle mâle série) + résiduelle

L’héritabilité au sens strict (h²ons) est alors calculée sur l’échelle observée comme étant :

h²ons = 4σ²s / Vp

et l’écart-type est déterminé selon la formule de Becker (1984) :

écart-type = √V(h²ons) et V(h²ons) = 16 var(σ²s) / (Vp)²

avec σ²s la variance mâle, Vp la variance totale, V(h²ons) la variance de l’héritabilité et

var(σ²s) la covariance mâle.
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Ensuite, les estimations des héritabilités (h² sjns) ont été effectuées sur l’échelle sous-

jacente selon la transformation décrite dans l’appendice de Robertson dans Dempster et

Lerner (1950) (pour davantage de détails, voir également Bull et al., 1982 ; Roff, 1986 ;

Lynch et Walsh, 1998).

Héritabilités du diamètre maximum de la coquille au stade larvaire en intra- et

inter-séries :

Le mâle 6 n’est représenté que par une famille de plein-frères à partir du 4ème jour

d’élevage larvaire. Il a donc été exclu des analyses. Les composantes de la variance ont été

déterminées par la procédure VARCOMP et l’option REML sous SAS® (SAS Institute Inc.,

1989) en intra- et inter-séries à J2, J7, J11, J14 et J16. Les modèles utilisés sont :

(a) Modèle familles de demi-frères intra-série :

Log (diamètre maximum) = mâle + femelle(mâle) + résiduelle

(b) Modèle familles de demi-frères inter-séries :

Log (diamètre maximum) = série + mâle(série) + femelle(mâle série) + résiduelle

L’effet « série » a été défini en effet fixe, et les effets « mâle » et « femelle » en effet

aléatoire.

L’héritabilité au sens strict (h²ns) de la croissance larvaire est calculée selon la formule

du Falconer et Mackay (1996) :

h²ns = 4σ²s / Vp

et l’écart-type a été déterminé par la formule du Becker (1984) :

écart-type = √V(h²ns) et V(h²ns) = 16 var(σ²s) / (Vp)²

avec σ²s la variance mâle, Vp la variance totale, V(h²ns) la variance de l’héritabilité et

var(σ²s) la covariance mâle.
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3. Résultats

Pour des raisons de simplicité dans la présentation des résultats, les effets « femelles »

ne sont pas présentés.

3.1. Taux d’éclosion

Comparaison entre les familles bi-parentales et les pools :

Lors de la première filtration à J2, des larves D ont été obtenues pour 20 des 24

familles et dans les deux réplicats du pool en série 1. Pour les familles F3-10, F4-14, F6-23 et

F6-24, la reproduction a été un échec. Pour la série 2, des larves D ont été obtenues pour

toutes les familles et les pools, à l’exception de la famille F8-30. Enfin pour la série 3, des

larves D ont été observées pour 22 des 24 familles et les pools. La fécondation a été un échec

pour les familles F13-49 et F14-53.

Les taux moyens d’éclosion en intra- et inter-séries sont compris entre 26,2 ± 23,6 %

et 62,1 ± 31,5 % pour les familles, et entre 40,7 ± 6,3 % et 79,2 ± 10,9 % pour les pools

(tableau 4). Des différences significatives de taux d’éclosion entre les séries (χ² = 62,26 ; p <

0,0001), et entre les pools et les familles bi-parentales (χ² = 24,38 ; p < 0,0001) ont été mises

en évidence. Les taux d’éclosion ont été significativement plus importants en série 3 comparé

aux 2 autres séries. De même, les pools ont présenté des taux d’éclosion significativement

plus importants comparé aux familles bi-parentales. Enfin, aucune interaction « série-qualité »

n’a été observée (χ² = 0,99 ; p = 0,61).

Comparaison entre les familles de demi-frères :

Les taux d’éclosion des familles de demi-frères sont compris entre 10,5 ± 19,8 % et

65,0 ± 22,5 % en série 1, entre 10,9 ± 7,3 % et 46,1 ± 36,3 % en série 2 et entre 28,6 ± 35,5 %

et 82,8 ± 15,5 % en série 3 (figure 11).

Pour les 3 séries de croisements, des différences significatives de taux d’éclosion ont

été mises en évidence entre les mâles : série 1 : χ² = 14,49 ; p = 0,0128 ; série 2 : χ² =

1311,33 ; p < 0,0001 ; série 3 : χ² = 251,13 ; p < 0,0001.
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De la même manière en inter-séries, des différences significatives de taux d’éclosion

ont été obtenues entre les séries (χ² = 61,40 ; p < 0,0001) et entre les 18 familles de demi-

frères (χ² = 65,80 ; p < 0,0001). Les meilleurs taux d’éclosion ont été obtenus en série 3, et les

taux d’éclosions des séries 1 et 2 ne sont pas significativement différents.

0

20

40

60

80

100

120

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18
Mâle

Po
ur

ce
nt

ag
e 

d'
éc

lo
si

on

Figure 11 : Pourcentages moyens d’éclosion en élevage larvaire (%) et écart-types pour

les 18 familles de demi-frères. En rouge : série 1 ; en bleu : série 2 ; en jaune : série 3.

3.2. Taux de survie larvaire

Comparaison entre les familles bi-parentales et les pools :

Les taux de survies larvaires sont indiqués en tableau 4. Pendant l’élevage larvaire, 6

familles de la série 1 sont mortes : F1-2, F3-11, F4-13, F5-18, F5-19 et F6-22. Pour la série 2,

seule la famille F11-44 est morte. Enfin pour la série 3, aucune larve des familles F14-56,

F16-63, F16-64 et F17-66 n’a atteint le stade de la métamorphose. A la fin de l’élevage

larvaire, il restait pour les séries 1, 2 et 3 respectivement 14, 22 et 18 familles bi-parentales

ainsi que les pools.

Pour la période comprise entre le 2ème et le 16ème jour d’élevage larvaire, la

comparaison des survies larvaires montre une différence significative entre les familles bi-
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Tableau 4 : Pourcentages moyens (%) et écart-types des caractères se rapportant à la survie de l’élevage larvaire à la nurserie des

familles bi-parentales et des pools en intra- et inter-séries. nd : données non déterminées.

Qualité Séries Taux d’éclosion

Taux de survie

larvaire

(J2-J16)

Taux de survie

larvaire

(J2-J23)

Taux de fixation
Taux de survie

micronurserie

Taux de survie

nurserie

1 34,9 ± 36,5 32,3 ± 23,8 24,6 ± 21,9 71,3 ±18,0 78,5 ± 17,8 84,6 ± 14,1

2 26,2 ± 23,6 32,9 ± 14,7 22,8 ± 12,0 77,3 ± 19,8 91,7 ± 13,8 81,2 ± 10,5

3 62,1 ± 31,5 38,7 ± 23,3 28,3 ± 19,7 69,3 ± 21,9 82,2 ± 12,2 97,4 ± 4,9

Familles

bi-parentales

3 séries 41,0 ± 34,1 34,7 ± 20,7 25,2 ± 18,0 73,3 ± 19,0 84,8 ± 13,9 88,1 ± 12,3

1 66,5 ± 5,7 51,4 ± 21,7 nd 61,8 ± 13,5 83,3 ± 18,6 nd

2 40,7 ± 6,3 59,7 ± 23,2 nd 97,1 ± 6,3 97,7 ± 5,7 nd

3 79,2 ± 10,9 89,1 ± 23,9 nd 68,5 ± 9,6 87,5 ± 11,5 nd
Pools

3 séries 62,1 ± 19,6 66,7 ± 19,8 nd 75,8 ± 18,3 89,5 ± 12,7 nd
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parentales et les pools (χ² = 5,12 ; p = 0,02). Les meilleures performances de survie ont été

obtenues pour les pools (tableau 4). Par contre, aucune différence significative de survie

larvaire entre les séries (χ² = 1,38 ; p = 0,50) n’a été observée. Enfin, l’interaction « série-

qualité » est non significative (χ² = 0,59 ; p = 0,74).

Pour la période comprise entre le 2ème et le 23ème jour d’élevage larvaire, la survie

moyenne larvaire était de 25,2 ± 18,0 % en inter-séries (tableau 4).

Comparaison entre les familles de demi-frères :

Les taux de survie larvaire des familles de demi-frères correspondent également  au

rendement des larves ayant atteint le stade pédivéligère. La figure 12 représente les taux de

survie larvaire au 23ème jour après la fécondation.
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Figure 12 : Pourcentages moyens de survie en élevage larvaire (%) et écart-types pour

les 17 familles de demi-frères. En rouge : série 1 ; en bleu : série 2 ; en jaune : série 3.

Des différences significatives de survie entre mâles ont été trouvées pour les séries 1

(χ² = 13,91 ; p = 0,0162) et 2 (χ² = 16,21 ; p = 0,006). A l’inverse, aucune différence de

survie entre les mâles n’a été obtenue pour la série 3 (χ² = 9,85; p = 0,08).
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En inter-séries, aucune différence significative de survie n’a été mise en évidence entre

les séries (χ² = 0,82 ; p = 0,66). Au contraire, une différence significative de survie entre les

mâles a été observée (χ² = 36,32 ; p = 0,0016). Les meilleures survies ont été obtenues en

série 3, et les séries 1 et 2 ont montré des performances similaires.

3.3. Croissance larvaire

Comparaison entre les familles bi-parentales et les pools :

Les évolutions du diamètre maximum de la coquille pour les familles et les pools de

chaque série sont représentées en figure 13. L’ANCOVA effectuée nous indique une

différence significative de diamètre maximum à l’origine entre les séries (F = 30,97 ; p =

0,03), avec un diamètre plus important pour les lots de la série 3 comparée aux deux autres

séries. Par contre, il n’y a pas de différence significative de diamètre de la coquille entre les

familles et les pools pour le premier point de croissance à J2 (F = 1,51 ; p = 0,34) quelle que

soit la série. Enfin, l’interaction « série-qualité » est non significative à J2 (F = 1,98 ; p =

0,14).

Pour tous les lots des 3 séries, les premières larves oeillées et pédivéligères sont

apparues 16 jours après la fécondation sauf pour la famille F18-69 où 2 % des larves ont été

mises en fixation dès le 14 ème jour, et le pool de la série 2 qui n’a commencé à fixer qu’à

partir de J18. La fin de l’élevage larvaire a eu lieu à J18, J20 et J23 respectivement pour les

familles des séries 1, 2 et 3. La totalité des larves des familles a été mise en fixation afin de

conserver toute la variabilité génétique des lots. Par contre, seuls la tête et le corps de lot ont

été mis en fixation pour les pools à cause des effectifs très importants de ces lots. Les mises

en fixation ont eu lieu uniquement à J16 en série 1, J18 et J20 en série2 et J16, J18 et J20 en

série 3.

Aucune différence significative de croissance entre les séries (F = 17,00 ; p = 0,56), et

entre les familles et les pools (F = 0,71 ; p = 0,49) n’a été démontrée. Par contre, l’effet

« jour*série*qualité » indique que les descendants des différentes qualités réagissent de façon

différente aux séries en terme de croissance (F = 8,22 ; p = 0,0003). En effet, pour les séries 1

et 2, les familles présentent des croissances plus importantes comparées aux pools, alors qu’en

série 3, les pools montrent des meilleures croissances comparées aux familles.
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Figure 13 : Evolutions du diamètre maximum de la coquille (µm) pour les familles bi-

parentales et les pools de chaque série. Série 1 : couleur rouge, série 2 : couleur bleue, série

3 : couleur verte.

Comparaison entre les familles de demi-frères :

Le tableau 5 indique les résultats de l’ANCOVA effectuée en intra- et inter-séries pour

les familles de demi-frères. Une différence significative de diamètre maximum de la coquille

à l’origine entre les mâles est constatée pour les séries 1 et 3, mais pas en série 2. En inter-

séries, une différence significative de diamètre maximum entre les mâles et entre les séries a

également été mise en évidence (tableau 5). Les lots de la série 3 ont montré un diamètre

maximum significativement plus important comparé aux 2 autres séries.

Concernant la croissance entre les mâles (temps*mâles), elle n’est pas

significativement différente en intra- et inter-séries. Par contre, une différence significative de

croissance entre les séries a été obtenue avec une croissance significativement plus faible pour

la série 3 en comparaison des séries 1 et 2.
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Tableau 5 : ANCOVA pour la croissance du diamètre maximum (µm) de la coquille

pendant la phase larvaire entre J2 et J16 en intra- et inter-séries. S = série.

S Source ddl F p

1 Mâle 4 4,05 0,0332

Femelle (mâle) 10 5,49 <0,0001

Temps 1 27602,5 <0,0001

Temps * mâle 4 2,65 0,0964

Temps * femelle(mâle) 10 10,54 <0,0001

Erreur 2380

2 Mâle 5 1,11 0,3931

Femelle (mâle) 17 1,75 0,0285

Temps 1 32279,9 <0,0001

Temps * mâle 5 1,18 0,3594

Temps * femelle(mâle) 17 4,76 <0,0001

Erreur 3315

3 Mâle 5 6,47 0,0021

Femelle (mâle) 15 10,24 <0,0001

Temps 1 47574,1 <0,0001

Temps * mâle 5 0,68 0,6461

Temps * femelle(mâle) 15 19,71 <0,0001

Erreur 9398

Inter-séries Série 2 8,40 0,0040

Mâle (série) 14 5,43 <0,0001

Femelle (mâle série) 42 5,64 <0,0001

Temps 1 95190,0 <0,0001

Temps * série 2 43,02 <0,0001

Temps * mâle (série) 14 1,24 0,2815

Temps * femelle(mâle série) 42 11,41 <0,0001

Erreur 15093
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3.4. Taux de fixation

Comparaison entre les familles bi-parentales et les pools :

Au 32ème jour après la fécondation, les taux moyens de fixation étaient respectivement

de 70,0 ± 17,6 %, 79,0 ± 19,8% et 69,2 ± 20,9 % pour les séries 1, 2 et 3 montrant une

différence significative entre les séries (χ² = 53,24 ; p < 0,0001). Les performances de fixation

ont été significativement plus importantes pour les lots de la série 2, et aucune différence de

fixation n’a été relevée entre les séries 1 et 3. Une différence significative de taux de fixation

entre les familles bi-parentales et les pools (χ² = 6,72 ; p = 0,0095), ainsi qu’une interaction

significative entre les séries et la qualité des cheptels (χ² = 20,41 ; p < 0,0001) ont été

observées. En détail, les taux de fixation ont été plus importants pour les familles comparées

au pool pour la série 1, et le résultat contraire a été observé pour la série 2 (tableau 4). Enfin,

les taux de fixation ont été identiques pour les familles et les pools en série 3.

Comparaison entre les familles de demi-frères :

Les taux de fixation pour chaque famille de demi-frères sont compris entre 42,7 ± 15,7

% pour la famille de demi-frères issue du mâle 4 et 89,8 ± 8,4 % pour la famille de demi-

frères issue du mâle 7 (figure 14).

Des différences significatives de taux de fixation entre les mâles ont été trouvées pour

les 3 séries (série 1 : χ² = 68,47 ; p < 0,0001 ; série 2 : χ² = 28,79 ; p < 0,0001 ; série 3 : χ² =

38,05 ; p < 0,0001).

En inter-séries, des différences significatives de taux de fixation entre les séries (χ² =

7,26 ; p= 0,0265) et entre les mâles (χ² = 132,30 ; p< 0,0001) ont été trouvées. La série 2 a

montré le meilleur taux de fixation, et la série 3 le plus faible. Les taux de fixation ont été

différents entre les séries 1 et 2, alors qu’aucune différence significative n’a été obtenue entre

les séries 1 et 3, et entre les séries 2 et 3.



Section 2 – Partie II : Première génération, phases précoces

84

0

20

40

60

80

100

120

1 2 3 4 5 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18
Mâle

Po
ur

ce
nt

ag
e 

de
 fi

xa
tio

n 

Figure 14 : Pourcentages moyens de fixation (%) et écart-types des 17 familles de demi-

frères. En rouge : série 1 ; en bleu : série 2 ; en jaune : série 3.

3.5. Taux de survie en micronurserie

Comparaison entre les familles bi-parentales et les pools :

Les taux moyens de survie en micronurserie pour les familles bi-parentales et les pools

sont indiqués en tableau 4. Des différences significatives de survie entre les séries (χ² =

14,05 ; p = 0,0009) et entre les familles et les pools (χ² = 6,12 ; p = 0,0133) ont été trouvées,

alors que l’interaction « série-qualité » est non significative (χ² = 1,17 ; p = 0,56). Les

meilleures performances de survie ont été obtenues en série 2, puis en série 3 alors que la

série 1 a montré les survies les plus faibles. Pour les 3 séries, les pools ont montré les survies

les plus importantes en comparaison aux familles bi-parentales.

Comparaison entre les familles de demi-frères :

Les taux de survie en micronurserie sont compris entre 65,8 ± 9,9 % pour la famille de

demi-frères issue du mâle 2 et 97,9 ± 2,4 % pour la famille de demi-frères issue du mâle 12

(figure 15).
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En intra-série, des différences de survie entre les mâles ont été obtenues pour les séries

1 (χ² = 41,52 ; p < 0,0001) et 2 (χ² = 102,51 ; p < 0,0001). Au contraire, l’effet « mâle » est

non significatif pour la série 3 (χ² = 7,86 ; p = 0,16).

En inter-séries, les effets « série » (χ² = 38,92 ; p < 0,0001) et « mâle » (χ² = 140,01 ;

p < 0,0001) sont significatifs. La série 1 a présenté les survies les plus faibles, et la série 2 a

montré des survies significativement plus importantes comparé aux 2 autres séries.
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Figure 15 : Pourcentages moyens de survie en micronurserie (%) et écart-types des 17

familles de demi-frères. En rouge : série 1 ; en bleu : série 2 ; en jaune : série 3.

3.6. Nurserie

La durée de la phase de nursage est de 90 jours, 77 jours et 65 jours respectivement

pour les séries 1, 2 et 3. L’évolution de la température pendant la phase de nursage est

représentée en figure 16. Jusqu’au 10 mai 2001, les températures moyennes de l’eau de mer

restent inférieures à 15°C. Un réchauffement de l’eau de mer est ensuite enregistré avec des

valeurs qui atteignent 20°C en moyenne à partir du 20 mai. Enfin, jusqu’à la fin de la période

de nursage, les températures fluctuent entre 18°C et 26°C avec une tendance à des eaux plus
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chaudes au 07 août. Les températures moyennes pendant les périodes de nursage des 3 séries

étaient de 15,7 ± 3,4°C pour la série 1, 17,8 ± 3,9°C pour la série 2 et 20,8 ± 2,1°C pour la

série 3. Les survies moyennes des familles de plein-frères en nurserie sont indiquées en

tableau 4.
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Figure 16 : Evolution de la température (°C) en nurserie du 23 mars au 07 août 2001.

Comparaison entre les familles de demi-frères :

Les pourcentages moyens de la survie des 17 familles de demi-frères sont représentés

en figure 17.

Comme pour les analyses en intra-série du taux de survie en micronurserie, des

différences significatives entre les mâles ont été observées pour la série 1 (χ² = 102,51 ; p <

0,0001) et la série 2 (χ² = 65,24 ; p < 0,0001), mais pas en série 3 (χ² = 0,43 ; p = 0,99).

En inter-séries, une différence significative de survie entre les séries a été obtenue

pendant la phase de nursage (χ² = 100,64 ; p < 0,0001). La série 3 a montré la meilleure

survie comparée aux séries 1 et 2. Une différence significative de survie entre les mâles a

également été observée (χ² = 168,01 ; p < 0,0001).
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Figure 17 : Pourcentages moyens de survie en nurserie (%) et écart-types des 17 familles

de demi-frères. En rouge : série 1 ; en bleu : série 2 ; en jaune : série 3.

3.7. Héritabilités des caractères suivis aux phases précoces

Héritabilités des taux d’éclosion et de fixation, et des taux de survie en élevage larvaire,

micronurserie, nurserie en intra- et inter-séries.

Les héritabilités de la survie de l’élevage larvaire à la nurserie, du taux d’éclosion et

du taux de fixation sont indiquées dans le tableau 6.

En intra-série, les héritabilités sont variables entre les traits. Ainsi les héritabilités ont

été les plus importantes pour les taux d’éclosion pour les séries 1 et 3 avec respectivement

1,31 et 0,34. Les héritabilités les plus faibles de ces 2 séries ont été obtenues pour le caractère

de la survie en micronurserie avec des valeurs inférieures à 0,04. Au contraire pour la série 2,

ce trait présente la plus forte héritabilité avec 1,68, alors que la plus faible héritabilité a été

obtenue pour la survie en nurserie avec 0,01.

Concernant les données en inter-séries, l’héritabilité est la plus importante pour le taux

d’éclosion avec une valeur de 0,68. Les traits de la survie larvaire, du taux de fixation et de la

survie en micronurserie présentent des héritabilités similaires comprises entre 0,30 et 0,35.

Enfin, l’héritabilité de la survie en nurserie est très faible avec une valeur de 0,04.
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Tableau 6 : Héritabilités des taux d’éclosion et de fixation, et des taux de survie en

élevage larvaire, micronurserie, nurserie en intra- et inter-séries. h²ons et h²sjns

correspondent aux héritabilités au sens strict respectivement sur l’échelle observée et sur

l’échelle sous jacente (cf §2.6.2).

Série h²
Taux

d’éclosion

Survie

larvaire

Taux de

fixation

Survie

micronurserie

Survie

nurserie

h²ons 0,79 ± 0,74 0,36 ± 0,33 0,37 ± 0,32 0,02 ± 0,14 0,04 ± 0,24
1

h²sjns 1,31 0,64 0,65 0,04 0,08

h²ons 0,14 ± 0,27 0,04 ± 0,07 0,37 ± 0,32 0,58 ± 0,43 0,01 ± 0,07
2

h²sjns 0,26 0,07 0,76 1,68 0,01

h²ons 0,21 ± 0,36 0,17 ± 0,20 0 0 0,02 ± 0,13
3

h²sjns 0,34 0,29 0 0 0,15

h²ons 0,38 ± 0,26 0,19 ± 0,12 0,20 ± 0,15 0,14 ± 0,10 0,01 ± 0,07Inter-

séries h²sjns 0,68 0,33 0,35 0,30 0,04

Héritabilités du diamètre maximum de la coquille au stade larvaire en intra- et

inter-séries :

Les héritabilités du diamètre maximum de la coquille pendant la phase d’élevage

larvaire sont indiquées en tableau 7. Les estimations d’héritabilité sont comprises entre 0 et

1,43. Les héritabilités les plus importantes ont été obtenues au 7ème jour après la fécondation.

Une tendance à une diminution importante de l’héritabilité est relevée en intra- et inter-séries

avec des héritabilités inférieures à 0,1 à J16.

Tableau 7 : Héritabilités au sens strict du diamètre maximum de la coquille au stade

larvaire en intra- et inter-séries.

Série J2 J7 J11 J14 J16

1 0,21 ± 0,43 0,70 ± 0,69 0,35 ± 0,44 0,12 ± 0,18 0,08 ± 0,33

2 0 0,14 ± 0,21 0,15 ± 0,30 0,18 ± 0,27 0,04 ± 0,17

3 0 1,43 ± 1,09 0,88 ± 0,72 0,15 ± 0,33 0

Inter-séries 0 1,00 ± 0,48 0,52 ± 0,30 0,15 ± 0,19 0
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4. Discussion

4.1. Elevage larvaire

Pour l’ensemble des 3 séries, la fécondation a été un échec pour 7 familles. De même,

11 familles ont été perdues pendant la phase larvaire, dont 6 qui avaient des taux d’éclosions

inférieurs à 3 %. Ces résultats suggèrent (1) soit une mauvaise qualité des gamètes femelles

qui est déterminée par la qualité et la quantité des réserves conditionnées pendant la période

de maturation (Muranaka et Lannan, 1984 ; Collet, 1998), ou (2) soit d’une possible

incompatibilité entre les gamètes mâles et femelles (Gaffney et al., 1993). Les taux

d’éclosion obtenus dans notre étude sont la résultante de l’état de maturité de la gonade

des stocks de géniteurs utilisés pour les 3 séries de croisements et/ou d’une

incompatibilité entre les gamètes.

Les taux d’éclosions habituellement rencontrés à l’écloserie Ifremer de La Tremblade

étaient entre 1992 et 1996 de 59,2 ± 3,2 % (Robert et Gérard, 1999). Des résultats similaires

ont été trouvés pour les pools avec un taux moyen d’éclosion de 62,1 ± 19,6 % (tableau 4),

alors que les familles bi-parentales ont présenté des taux d’éclosion plus faibles et beaucoup

plus variables avec en moyenne 41,0 ± 34,1 %. Le succès de la reproduction dépend donc

des effectifs employés pour les différents croisements avec des taux d’éclosions corrects

et réguliers lorsqu’un grand nombre de géniteurs est utilisé. Les taux d’éclosion pour les

famille bi-parentales sont beaucoup plus variables, et dépendent fortement de la qualité

des gamètes des 2 parents choisis.

Pendant la phase larvaire, 5 familles (F1-2, F5-19, F16-63, F16-64 et F17-66) sont

mortes alors que les taux d’éclosions de ces familles étaient compris entre 34 % et 100 %. Les

épisodes de mortalités qui ont touché ces familles sont tous intervenus après le 9ème jour

d’élevage larvaire. Un des facteurs pouvant être incriminés pour l’explication de ces

mortalités est une contamination par un agent pathogène. En effet chez Crassostrea gigas, des

mortalités larvaires en écloserie ont été imputées à des agents infectieux (Perkinsus sp :

Leibovitz et al., 1978 ; virus herpès : Hine et al., 1992 ; Nicolas et al., 1992 ; Renault et al.,

2001), et de part les conditions intensives appliquées en écloserie, la sensibilité des huîtres

augmenterait (Hine et al., 1992 ; Renault et al., 1994). L’analyse du statut infectieux des 5
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familles mortes exclut le virus herpès comme le responsable des mortalités obtenues

(Barbosa-Solomieu et al., soumis). Les causes de ces mortalités sont donc inconnues mais

elles peuvent être encore la conséquence l’état de maturation des géniteurs car la survie

larvaire chez C. gigas dépend fortement de la période du conditionnement des parents

(Lannan, 1980a,b ; Lannan et al., 1980).

Les survies larvaires entre le 2ème et le 16ème jour d’élevage larvaire ont été 2 fois plus

importants pour les pools en comparaison des familles. Boudry et al. (2002) ont réalisé une

population à partir de 5 mâles et 5 femelles. Le suivi de cette population a montré une

compétition gamétique pendant la phase de la fécondation et qu’une sélection s’effectuait

pendant les phases précoces notamment pendant la phase larvaire favorisant la descendance

de certains parents aux détriments d’autres. Ainsi les contributions parentales diffèrent entre

les parents utilisés pendant les stades de développement suggérant une différence de viabilité

entre les génotypes dans les environnements rencontrés pendant les phases précoces. Dans le

cadre de notre étude, le plus grand nombre de géniteurs utilisés dans les croisements multi-

parentaux a permis d’obtenir des survies larvaires moins variables en comparaison des

croisements bi-parentaux. Par conséquent, la variabilité de la survie larvaire est

dépendante du nombre de géniteurs utilisés.

La survie larvaire des familles bi-parentales entre le 2ème et le 23ème jour correspond

également au rendement en larves atteignant le stade pédivéligère. Le rendement larvaire

obtenu en inter-séries est de 25,2 ± 18,0 % pour les familles bi-parentales. Nos résultats

correspondent à ceux obtenus par Ernande et al. (2003) avec une proportion de larves

pédivéligères au 24ème jour après la fécondation de 28,9 ± 14,2 %. Malgré des taux de survies

larvaires plus faibles pour les familles bi-parentales en comparaison des pools, le rendement

larvaire dans notre étude est plus important que ce qui est habituellement rencontré à

l’écloserie Ifremer de La Tremblade. En effet, les rendements entre 1992 et 1996 étaient en

moyenne de 15 % (Robert et Gérard, 1999). Cette différence s’explique par le fait que les

tamisages successifs appliqués pendant l’élevage larvaire élimine de façon systématique les

animaux aux faibles performances de croissance. Il a été montré ainsi que les tamisages

utilisés pendant la première semaine d’élevage larvaire éliminaient 15 à 25 % des lots (Robert

et Gérard, 1999). Pour notre étude, il était impératif de conserver l’intégralité de la variance

génétique, ce qui explique alors les rendements larvaires plus importants relevés pour les 3

séries.
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Une tendance à une diminution du taux de croissance au cours de la saison de

production est relevée pour les pools et les familles bi-parentales. Même si la croissance n’a

pas été significativement différente entre les séries, elle a diminué en moyenne de 3 µm.j-1

entre février et avril, alors que Robert et Gérard (1999) ne relèvent pas d’effet de la saison sur

les performances des larves de l’huître creuse. Ces auteurs ont obtenu un taux moyen de

croissance larvaire compris entre 8 µm.j-1 et 12 µm.j-1. Les croissances larvaires obtenues

dans notre étude sont de 16 µm.j-1, 15 µm.j-1 et 13 µm.j-1 respectivement pour les séries 1, 2 et

3. L’analyse en détail des évolutions des croissances larvaires montre pour les pools et les

familles bi-parentales les mêmes tendances (figure 13) :

•  entre le 2ème et le 7ème jour après la fécondation, les croissances sont les plus

importantes pour les séries 1 et 3, et la série 2 montre la croissance la plus faible,

•  entre le 7ème et le 11ème jour après la fécondation, les croissances sont les plus

importantes pour les séries 1 et 2, et la série 3 montre la croissance la plus faible,

•  entre le 11ème et le 16ème jour après la fécondation, la croissance est la plus

importante pour la série 2, et les séries 1 et 3 montrent des croissances plus faibles.

Ainsi les évolutions identiques de la croissance entre les pools et les familles bi-parentales

pour chaque série et à des périodes différentes, indiquent vraisemblablement que la

croissance est plus dépendante de la qualité de l’eau (paramètres physico-chimiques

et/ou trophique) utilisée lors des élevages plutôt qu’à une réelle influence de la saison de

production.

4.2.  Micronurserie

Pour cette étape de production, les pourcentages moyens de fixation (ou taux de

métamorphose) en inter-sites sont élevés avec 73,3 % et 75,8 % respectivement pour les

familles bi-parentales et les pools (tableau 4). Ce résultat conforte celui de Ernande et al.

(2003) qui ont obtenu des pourcentages de fixation supérieurs au rendement larvaire (55 %

contre 29 %) . Il est à noter également que les taux moyens de fixation des lots des 3 séries

ont été supérieurs de 18,3 % en moyenne à ceux obtenus par Ernande et al. (2003). Ce résultat

est expliqué par une différence dans la maille du tamis utilisé pour retenir les larves aptes à la

fixation. En effet, les larves retenues sur une maille de 220 µm ont été transférées en

micronurserie pour l’étape de la métamorphose dans notre étude, alors que dans l’étude de

Ernande et al. (2003), la maille utilisée était inférieure de 20 µm. Par conséquent, une plus
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grande proportion de larves était apte pour la métamorphose dans notre étude, ce qui a permis

d’obtenir un meilleur taux de fixation.

Concernant la survie en micronurserie, les performances ont également été élevées

avec des taux moyens de 84,8 ± 13,9 % pour les familles bi-parentales et 89,5 ± 12,7 % pour

les pools.

4.3. Nurserie

La survie en nurserie a été très élevée avec près de 90 % en moyenne pour les familles

bi-parentales (tableau 4) confirmant les valeurs obtenues par Spencer et al. (1986) et Bacher

et Baud (1992). Les meilleures survies obtenues pour les familles de la série 3 en comparaison

des 2 autres séries, peuvent s’expliquer par une durée plus courte à cette étape de production.

A l’opposé, aucune explication ne permet d’expliquer les meilleures performances de survies

des lots de la série 1 par rapport aux lots de la série 2 excepté la base génétique.

Les naissains produits en série 1 ont donc mis 90 jours pour atteindre la taille de 10

mm, contre 77 jours pour les naissains de la série 2 et 65 jours pour les naissains de la série 3,

indiquant une différence de croissance en nurserie. Chez Crassostrea gigas, la croissance est

principalement dépendante de la température, de la disponibilité en nourriture et du temps

d’exondation (Héral et Deslous-Paoli, 1991). Pendant les productions successives des 3 séries

de familles bi-parentales, ces trois paramètres ont été autant que possible identiques entre les

séries de l’élevage larvaire à la micronurserie par l’intermédiaire (1) d’une régulation de la

température, (2) d’une concentration phytoplanctonique constante et distribuée

quotidiennement en élevage larvaire, (3) de débit contrôlé en micronurserie et (4) d’un

parcours zootechnique strictement identique entre les séries. Par contre en nurserie, même si

la disponibilité en nourriture et le temps d’exondation étaient identiques entre les séries, les

températures de l’eau de mer pendant la période de nursage jusqu’à la mise en élevage ont été

différentes. Les résultats obtenus par Bacher et Baud (1992) indiquent que la température est

le principal facteur influençant la croissance des juvéniles de C. gigas en nurserie. Pour notre

étude, la série 3 est arrivée en nurserie le 20 mai 2001, bénéficiant ainsi d’eau plus chaude

pendant la phase de nursage (20,8°C) comparé aux deux autres séries. Les températures

moyennes de l’eau de mer pendant les phases de nursages des séries 1 et 2 étaient

respectivement de 15,7°C et 17,8°C. Les différences de croissances en nurserie entre les

séries sont donc expliquées par la température de l’eau de mer.
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4.4. Héritabilités des caractères suivis aux phases précoces

Héritabilités des taux d’éclosion et de fixation, et des taux de survie en élevage larvaire,

micronurserie, nurserie en intra- et inter-séries :

Le taux d’éclosion est fortement dépendant de l’état de maturation des parents

(Muranaka et Lannan, 1984) et donc de la qualité des gamètes. Par conséquent, les

estimations d’héritabilité du taux d’éclosion peuvent être largement biaisais par ces effets

parentaux qui sont alors confondus avec l’effet génétique.

L’étude des paramètres génétiques de la survie larvaire chez les bivalves marins n’a

été abordé que chez la moule Mytilus edulis (Mallet et al., 1986) et l’huître creuse

Crassostrea gigas (Lannan, 1972 ; Ernande et al., 2003). Pour la première espèce,

l’héritabilité obtenue a été nulle (Mallet et al., 1986), alors que pour la seconde espèce, les

estimations de héritabilité à partir de l’analyse de fratries ont montré des valeurs de 0,31 ±

0,06 (Lannan, 1972) et 0,10 ± 0,17 (Ernande et al., 2003). Notre étude montre des héritabilités

au sens strict comprises entre 0,07 et 0,64 en intra-série pour une valeur de 0,33 en inter-

séries, se rapprochant de la valeur de Lannan (1972). En intra-série, une héritabilité de 0,07 a

été obtenue pour la série 2, ce qui correspond à l’héritabilité de la survie larvaire obtenue par

Ernande et al. (2003) à partir de 6 familles de demi-frères. Pour les séries 1 et 2, la variance

génétique additive correspond à 64 % et 29 % de la variance phénotypique respectivement

pour les séries 1 et 3. Le choix aléatoire des mâles dans la population est donc

responsable de la variation observée de la variance génétique entre les séries. Le nombre

plus important de familles de demi-frères en inter-séries permet alors une meilleure précision

dans l’estimation des paramètres génétiques de la survie larvaire.

Comme pour la survie larvaire, seules les études de Lannan (1972) et de Ernande et

al., (2003) ont permis d’estimer l’héritabilité du taux de fixation (ou taux de métamorphose).

Le succès à la fixation (ou métamorphose) a montré des héritabilités de 0,09 ± 0,08 (Lannan,

1972) et 0,10 ± 0,17 (Ernande et al., 2003). Dans le cadre de notre étude, une différence

significative de fixation entre les 17 mâles a été obtenue montrant également une composante

génétique pour ce caractère (h² = 0,35). Le même constat a été obtenu pour la survie en

micronurserie avec une héritabilité de 0,30 (tableau 6).
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Dans l’étude de Ernande et al. (2003), aucune variation génétique n’a été obtenue pour

la survie en nurserie. Ils suggèrent que la diminution de la variation génétique au cours du

temps pourrait indiquer une homogénéisation de la probabilité de la survie entre les familles, à

cause de la perte des individus les moins résistants pendant les âges les plus jeunes. Pour

notre étude, la proportion de la variance génétique additive de la survie en nurserie est très

faible (4 % en moyenne) rejoignant les observations de Ernande et al. (2003). Par contre, il

semblerait plus probable que l’environnement de la nurserie ne permet pas de révéler la

variance génétique additive de la survie de part les conditions optimales d’élevage (ressource

trophique ad libitum, aucune émersion, nettoyage fréquent…).

Héritabilités du diamètre maximum de la coquille au stade larvaire en intra- et

inter-séries :

Notre étude montre une différence du diamètre de la coquille au deuxième jour après

la fécondation en inter-séries indiquant soit (1) des effets parentaux via la qualité des gamètes,

soit (2) d’ un contrôle génétique de la croissance dès les 48 premières heures du cycle de vie

de C. gigas. La deuxième hypothèse a également été montré 24 heures après la fécondation

par Ernande et al. (2003). Par contre, l’estimation de l’héritabilité du diamètre maximum à J2

montre que la part de la variance génétique additive reste relativement faible.

L’héritabilité de la croissance larvaire chez les huîtres a été étudiée à de nombreuses

reprises chez Crassostrea virginica (Haley et al., 1975 ; Longwell, 1976 ; Newkirk et al.,

1977 ; Losee, 1978). A l’opposé pour d’autres espèces d’huîtres, seuls les travaux de Wada

(1989) chez Pinctada fucata martensii, et de Ernande et al. (2003) chez C. gigas ont permis

l’estimation des paramètres génétiques de la croissance larvaire. Ces études sont basées à

partir d’un faible nombre de famille, mais elles indiquent toutes que la croissance larvaire

chez les huîtres est un caractère héritable. Dans notre étude, les héritabilités au sens strict du

diamètre maximum de la coquille à J7, J11 et J14 après la fécondation montrent des valeurs

stables au cours de l’élevage larvaire pour la série 2, avec des héritabilités comprises entre

0,14 ± 0,21 et 0,18 ± 0,27 (tableau 7). Ces résultats montrent que la croissance à ce stade est

un caractère faiblement héritable. Pour les séries 1 et 3, une diminution des valeurs

d’héritabilités estimées est mise en évidence entre J7 et J11 ainsi qu’entre J11 et J14. Les

héritabilités estimées pour ces 2 séries à J14 sont alors de 0,12 ± 0,18 et 0,15 ± 0,33
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respectivement pour les séries 1 et 3, et elles sont équivalentes à celle obtenue pour la série 2.

Cette diminution apparente dans la variance génétique additive pendant l’élevage larvaire

indique alors une homogénéisation de la croissance larvaire entre les familles au cours du

temps. Ce résultat pourrait être la conséquence des mortalités obtenues en élevage larvaire

avec la perte des familles et des individus les moins résistants. En effet, une baisse du taux de

croissance, puis un arrêt du taux de croissance ont toujours précédé la perte d’un lot en

élevage larvaire. Récemment, il a été montré au stade juvénile chez C. gigas que les

mortalités touchaient préférentiellement les individus présentant les plus faibles performances

de croissance (Boudry et al., sous presse). Pendant la phase larvaire des 3 séries, 5 familles,

dont 2 pour la série 1 et 3 pour la série 3, sont mortes, mortalités qui sont survenues après le

9ème jour post-fertilisation. Il est à rappeler que ces familles avaient des taux d’éclosion

compris entre 34 % et 100 %. Par conséquent, la survie larvaire influence la composante

génétique du diamètre maximum de la coquille en diminuant la variation génétique

intra- et inter-familiales par une élimination des individus les moins résistants, c’est à

dire ceux présentant les plus faibles croissance.

En inter-séries, l’estimation des héritabilités du diamètre maximum a été faite à partir

de 17 familles de demi-frères, le mâle 6 ayant été exclu des analyses car il n’était représenté

que par une famille de plein-frères. Cette estimation est donc plus précise qu’en intra-série et

une diminution de l’écart-type est donc obtenue. Comme en intra-série, une diminution de la

variation génétique est de nouveau retrouvée au cours de l’élevage larvaire à cause de la perte

des 5 familles. Ernande et al. (2003) ont obtenu une différence de croissance larvaire entre les

femelles et non entre les mâles suggérant une faible variance génétique additive pour la

croissance. Nos résultats confirment cette étude, et les héritabilités calculées en intra- et inter-

séries indiquent une variance génétique nulle ou très faible au moment où les larves débutent

la phase de la métamorphose (tableau 7, J16).

5. Conclusion

Les données acquises à partir des 72 familles bi-parentales et des pools montrent des

taux d’éclosions et des survies larvaires plus importantes, mais surtout moins variables pour

les pools. La qualité des gamètes qui dépend du stade de maturation des parents,

l’incompatibilité des gamètes, le nombre de géniteurs utilisés pour chaque croisement et les

mortalités différentielles entre les familles bi-parentales expliquent les performances
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obtenues. A partir de la métamorphose, les performances de survie entre les familles et les

pools sont équivalentes jusqu’à la mise en élevage des cheptels.

Les mortalités pendant la phase larvaire sont les plus importantes comparée aux autres

phases de production, et la perte de familles n’a été observé que pendant cette phase de

production. Ensuite, les mortalités deviennent ensuite de moins en moins importantes ce qui

entraîne une réduction de la variance phénotypique entre les familles. Par conséquent, la

variance génétique additive de la survie en intra- et inter-série est la plus importante en

élevage larvaire, ainsi qu’en micronurserie. A contrario, les conditions environnementales à la

nurserie de Bouin ne permettent pas d’observer la variance génétique dans cet environnement

d’où une héritabilité de la survie en nurserie très faible (h² = 0,04). Ces résultats montrent

également qu’une amélioration de la survie en élevage larvaire est réalisable chez C.

gigas.

Enfin, la réduction de la variance génétique de la croissance larvaire résulte de la perte

des individus les moins résistants pendant ce stade de développement. Les mortalités larvaires

influencent donc l’estimation des paramètres génétiques de la croissance larvaire.
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C. Caractérisation sur estran des lots de première génération en 2001

1. Introduction

Après la description des phases précoces de l’élevage larvaire à la nurserie, cette partie

aborde les principaux résultats de la première génération lors de la phase d’élevage dans les 3

sites ateliers pendant la période estivale 2001.

2. Matériel et méthodes

2.1. Sites expérimentaux

La caractérisation sur estran des familles a été réalisée dans un dispositif multi-sites

composé de 3 sites ateliers (figure 18) :

•  site de Ronce Perquis (Bassin de Marennes-Oléron) : 1°10’W, 45°48’ N

•  site de la Rivière d’Auray (Bretagne sud) : 2°57’W, 47°36’N

•  site de la Baie des Veys (Normandie) : 1°06’W, 49°23’ N

Ronce-Perquis et la rivière d’Auray sont des sites présentant les plus fortes mortalités de

juvéniles chez Crassostrea gigas entre juin et septembre, alors que le site situé en Normandie

présente des mortalités estivales moins importantes (Fleury et al., 2001a). Pour des soucis de

concision, Ronce-Perquis, la Rivière d’Auray et la Baie des Veys ont été dénommés dans la

suite de cette étude Ronce, RA et BDV respectivement.

L’étude a été réalisée en collaboration avec les trois laboratoires côtiers qui gèrent les

élevages de ces sites dans le cadre du programme REMORA, soit le Laboratoire Conchylicole

de Poitou-Charentes (LCPC) pour Ronce-Perquis, le Laboratoire Conchylicole de Bretagne

(LCB) pour la Rivière d’Auray et le Laboratoire Conchylicole de Normandie (LCN) pour la

Baie des Veys.

2.2. Suivi in situ

A la fin de la période de nursage, il restait 14, 18 et 18 familles respectivement pour

les séries 1, 2 et 3. Pour des raisons de contraintes zootechniques, il a été décidé de ne

conserver qu’au maximum 15 familles bi-parentales pour les séries 2 et 3 pour l’expérience de
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la caractérisation sur estran des cheptels. C’est pourquoi les familles F7-28, F8-31, F9-33,

F15-60, F17-65 et F18-69 ont été éliminées. En supplément des familles retenues pour le suivi

in situ, 2 lots témoins formés du pool d’écloserie et d’un lot issu de captage naturel de 18

mois ayant pour origine Fouras ont été également disposés dans les trois sites ateliers. La

pratique culturale retenue pour l’étude a été celle des poches sur tables en mode surélevé

(figure 19). Les lots ont été disposés sur site à raison de 9 demi-poches (maille de 7 mm, 27

cm x 100 cm) contenant chacune 150 individus, et une poche de réserve contenant environ 1

000 individus. Le poids total des 150 individus a été mesuré pour toutes les poches lors de la

mise sur site (P0), et une pesée individuelle au centième de gramme de 200 individus par lot a

été réalisée. Pour identification rapide et efficace des lots, une marque a été agrafée sur toutes

les poches comprenant :

•  une couleur  : rouge = série 1 ; bleue = série 2, jaune = série 3,

•  une lettre : de A à O pour les familles, CN pour le captage naturel, X pour le pool,

•  un numéro : de 1 à 10 pour Ronce-Perquis, de 11 à 20 pour la rivière d’Auray et de 21 à

30 pour la Baie des Veys avec les numéros 10, 20 et 30 étant réservés pour les poches de

réserve.

BDV

Rivière d’Auray

Ronce
-Perquis

Figure 18 : Sites expérimentaux pour la caractérisation sur estran des familles.
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Les poches ont été positionnées de façon aléatoire sur les sites afin de ne pas entraîner

de biais par des mortalités dites "en tache". La caractérisation sur estran s’est déroulée durant

l’été jusqu’au début de l’automne 2001 (cf partie II. B § 2.4. figure10) avec un suivi de la

croissance et de la survie à des laps de temps définis. Pour chaque site, 3 prélèvements de 3

demi-poches ont été effectués avec une périodicité de deux semaines (P1) et un mois (P2)

après la mise sur site, et un point final (P3) qui a eu lieu début octobre 2001 (tableau 8). Au

final, le naissain a été élevé 104, 89 et 56 jours in situ respectivement pour les séries 1, 2 et 3.

Les huîtres vivantes et mortes ont été comptées lors des 3 prélèvements, et une pesée totale du

naissain vivant a été effectuée pour toutes les demi-poches. En supplément à ce suivi, des

pesées individuelles de 30 à 90 individus par lot en fonction des sites ont été réalisées lors du

second et du dernier prélèvement.

Figure 19 : Tables ostréicoles et demi-poches utilisées pour l’expérience de

caractérisation sur estran des cheptels produits en écloserie et du témoin issu du captage

naturel. Site atelier de Ronce-Perquis.
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Pendant la période estivale, un suivi continu de la température dans les 3 sites ateliers

a été réalisé par l’intermédiaire de sondes multiparamétriques TPS ou YSI à des fréquences de

temps comprises entre 10 et 15 minutes.

Tableau 8 : Calendrier des mises sur site et des prélèvements des trois séries et nombre

de demi-poches présentes par famille et par site. S : série ; P : prélèvement.

Nombre de demi-poches in situ
Date Mise sur site Prélèvement

Série 1 Série 2 Série 3

20/06/01 S1 9

05/07/01 S2 S1P1 6 9

19/07/01 S1P2-S2P1 3 6

07/08/01 S3 S2P2 3 3 9

21/08/01 S3P1 3 3 6

04/09/01 S3P2 3 3 3

02/10/01 S1P3-S2P3-S3-P3 0 0 0

2.3. Analyses statistiques

2.3.1. Survie

2.3.1.1.  Survie des familles de plein-frères aux 3 dates de prélèvements

Les témoins de captage naturel et le pool d’écloserie de chaque série ont été exclus des

analyses statistiques afin de tester l’effet principal à savoir le facteur famille. Pour chaque

point d’échantillonnage (P1, P2 et P3), les données de survies acquises pour les 44 familles de

plein-frères ont été transformées par arsinus√survie avant les analyses statistiques. Elles ont

été analysées par la procédure GLM « General Linear Models » (SAS Institute Inc., 1989) qui

permet d’effectuer l’analyse univariée de variance afin de tester les facteurs « famille »,

« réplicat », « site », « série » et les interactions qui en résultent selon les modèles suivants :

(a) Modèle familles plein-frères intra site – intra série :

Yij = µ + famille i + E ij
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Avec Yij le taux de survie transformé du naissain j dans la famille i ; µ = survie moyenne ;

famille i = effet de la famille sur la survie (i = 1 à 14 pour la série 1, 15 à 29 pour la série 2 et

30 à 44 pour la série 3); E ij = erreur résiduelle.

(b) Modèle familles plein-frères inter site – intra série :

Yijkl = µ + site i + famille j + réplicat k(j) + site i * famille j + E ijkl

Avec Yijkl le taux de survie transformé du naissain l dans le réplicat k de la famille j dans le

site i ; µ = survie moyenne ; site i = effet du site sur la survie (i = Ronce, RA, BDV); famille j

= effet de la famille j sur la survie; réplicat k(j) = effet du réplicat k sur la survie (k = 1, 2, 3)

hiérarchisé dans la famille j; site i * famille j = effet d’interaction entre les sites et les familles;

E ijkl = erreur résiduelle.

(c) Modèle familles plein-frères intra site – inter série :

Yijk = µ + série i + famille j(i) + E ijk

Avec Yijk le taux de survie transformé du naissain k de la famille j de la série i ; µ = survie

moyenne ; série i = effet de la série sur la survie (i = 1, 2, 3); famille j(i) = effet de la famille j

sur la survie hiérarchisé dans la série i; E ijk = erreur résiduelle.

(d) Modèle familles plein-frères inter site – inter série :

Yijklm = µ + série i + site j + famille k(i) + réplicat l(ki) + série i * site j + site j * famille k(i) + E ijklm

Avec Yijklm le taux de survie transformé du naissain m dans le réplicat l de la famille k de la

série i dans le site j ; µ = survie moyenne ; série i = effet de la série i sur la survie; site j = effet

du site j sur la survie; famille k(i) = effet de la famille k sur la survie hiérarchisé dans la série i ;

réplicat l(ki) = effet du réplicat l sur la survie hiérarchisé dans la famille k qui est hiérarchisé

dans la série i ; série i * site j = effet d’interaction entre les sites et les séries; site j * famille k(i)

= effet d’interaction entre les sites et les familles; E ijklm = erreur résiduelle.

Le tableau 9 indique les effets corrigés dans les différents modèles qui ont été utilisés

par l’intermédiaire de l’option TEST (cf Partie II. B. § 2.6.1.1. taux de croissance larvaire

pour plus de détails).
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Enfin, le classement entre les séries et les sites a été réalisé par les options MEANS ou

LSMEANS de la procédure GLM (SAS Institute Inc., 1989).

Tableau 9 : Effets corrigés dans la procédure GLM pour les différents modèles utilisés.

Modèle h e

b site site * famille

b famille réplicat (famille)

c série famille(série)

d site site * famille (série)

d série* site site * famille (série)

D série famille (série)

D famille (série) réplicat (série famille)

2.3.1.2.  Survie des familles de demi-frères en octobre 2001

Suite à des mortalités lors des phases précoces, le mâle 6 n’est représenté que par une

seule famille de plein-frères. Par conséquent, la famille F6-21 a été éliminée des tests

statistiques. La probabilité de survie des 17 familles de demi-frères a été analysée en utilisant

une régression logistique par la procédure GENMOD « ‘Generalized Linears Models’ » en

utilisant une distribution binomiale et la fonction logit (McCullagh & Nelder, 1989 ; SAS

Institute Inc., 1995b ; Littell et al., 2002). Les modèles utilisés sont les suivants :

(a) Modèle familles de demi-frères intra-série :

logit (taux de survie) = site + mâle + femelle(mâle) + réplicat(femelle (mâle)) + site*mâle +

site*femelle(mâle) + site*réplicat(femelle (mâle))

(b) Modèle familles de demi-frères inter-séries :

logit (taux de survie) = série + site + mâle(série) + femelle(mâle (série)) +

réplicat(femelle(mâle (série))) + site*série + site*mâle(série) + site*femelle(mâle (série)) +

site*réplicat(femelle (mâle (série)))
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2.3.1.3.  Composantes de la variance et estimation de l’héritabilité de la survie

La détermination des composantes de la variance et les estimations d’héritabilité de la

survie du naissain après la période estivale (P3) ont été effectuées par deux méthodes

différentes.

La première est la même que celle utilisée pendant les phases précoces avec transformation

des données en valeurs binaires (cf partie II. B. §.2.6.2.). Les modèles utilisés comprennent :

•  modèle intra-série : effet fixe « site » et effets aléatoires « mâle », « femelle » et

« réplicat ».

•  modèle inter-séries : effet fixe « série » et « site », et effets aléatoires « mâle », « femelle »

et « réplicat ».

La seconde méthode pour déterminer l’héritabilité de la survie a été effectuée par

l’intermédiaire du programme ASReml (Gilmour et al., 1997), et la fonction probit selon les

modèles suivants :

•  modèle intra-série : effet fixe « site » et effets aléatoires « mâle », « femelle » et

« réplicat ».

•  modèle inter-séries : effets fixes « série » et « site », et effets aléatoires « mâle »,

« femelle » et « réplicat ».

2.3.2. Poids total individuel

2.3.2.1.  Poids total individuel des familles de plein-frères

Le poids total individuel a été enregistré à 3 reprises lors de la mise sur site (P0), un

mois après la mise sur site (P2), et à la fin de la période estivale (P3). Comme pour la survie,

les témoins de captage naturel et le pool d’écloserie de chaque série ont été exclus des

analyses statistiques. Les données ont été transformées par la fonction log, ce qui permet

d’augmenter la normalité et l’homoscédasticité (Neter et al., 1985), puis le poids total a été

corrigé à P2 et P3 selon la formule :

Pc = log(Ps) x dpx/dps
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Pc étant le poids total individuel corrigé, Ps étant le poids total individuel, dps étant le nombre

de jours sur estran, et dpx étant égal à 30 à P2 et 104 à P3.

Les 4 modèles de l’analyse de la survie des familles de plein-frères (§ 2.3.3.1) ont été utilisés

pour les points à P2 et P3, en éliminant le facteur réplicat qui n’existe plus pour ce caractère.

A P0 , seul les modèles (a) et (b) ont été utilisés car les pesées lors de la mise sur site ont été

effectuées uniquement en nurserie à Bouin.

2.3.2.2.  Poids total individuel des familles de demi-frères

De la même façon que pour la survie, la famille F6-21 a été exclue des analyses. Le

modèle utilisé est une ANCOVA effectué par la procédure GLM en indiquant le temps passé

sur estran en covariable. Les données de poids total individuel Ps transformées par la fonction

log ont été analysées en intra et inter-séries pour deux pas de temps qui sont entre la mise sur

site (P0) et le premier point de suivi à un mois (P2), et entre P2 et le point final en octobre

2001 (P3).

Lors de la mise en poche à P0, les pesées ont été effectuées uniquement sur le site de

Bouin. L’échantillonnage des 200 individus par famille a été réalisé de façon aléatoire. Les

lots d’animaux envoyés dans les différents sites ont le même poids initial moyen et la même

variabilité. Les données de Bouin à P0 ont donc été dupliquées pour avoir un jeux de données

à P0 pour chacun des 3 sites expérimentaux. En conséquent, les effets sites et les interactions

site-mâle, site-femelle et série-site sont non significatifs à P0.

Les modèles suivants ont été utilisés :

(a) Modèle familles de demi-frères intra-série :

Log (Ps) = site + mâle + femelle(mâle) + site*mâle + site*femelle(mâle) + temps +

temps*site + temps*mâle + temps*femelle(mâle) + temps*site*mâle +

temps*site*femelle(mâle) + résiduelle

(b) Modèle familles de demi-frères inter-séries :

Log (Ps) = site + série + mâle(série) + femelle(mâle (série)) + site*série + site*mâle(série) +

site*femelle(mâle (série)) + temps + temps*site + temps*série + temps*mâle(série) +

temps*femelle(mâle (série)) + temps*site*série + temps*site*mâle(série) +

temps*site*femelle(mâle (série)) + résiduelle
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Les effets « mâle », « femelle(mâle) », « site*mâle » et « site*femelle(mâle) » ont été définis

en effet aléatoire, et les effets « site » et « série » en effet fixe. La variable « temps »

correspond au temps passé sur estran et il s’agit d’un facteur continu (covariable). Enfin,

l’option test a été utilisée pour calculer correctement la statistique F (Littell et al., 2002).

2.3.2.3.  Héritabilité du poids total individuel

Les composantes de la variance ont été déterminées par la procédure VARCOMP et la

méthode REML avec les modèles suivants sur les données de poids individuels corrigés (Pc) :

•  modèle intra-série intra-site: effets aléatoires « mâle » et « femelle ».

•  modèle intra-série inter-sites : effet fixe « site », et effets aléatoires « mâle » et

« femelle ».

•  modèle inter-séries intra-site : effet fixe « série », et effets aléatoires « mâle » et

« femelle ».

•  modèle inter-séries et inter-sites : effets fixes « série » et « site », et effets aléatoires

« mâle » et « femelle ».

Pour tous les modèles, l’effet « femelle » est hiérarchisé par les « mâles », et en inter-séries,

les « mâles » sont hiérarchisés par les « séries ».

L’héritabilité au sens strict a été calculée selon la formule h²ns= 4σ²s/Vp, et l’écart- type a été

déterminé par la formule du Becker (1984).

2.3.3. Rendement

2.3.3.1.  Rendement des familles de plein-frères

Le rendement journalier a été calculé comme suit :

Rendement journalier (%.j-1) = 100 x (biomasse finale – biomasse initiale) / (biomasse initiale

x durée en jour sur estran)
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La biomasse initiale correspond au poids total des 150 huîtres mises dans la poche à Bouin et

la biomasse finale correspond au poids total des huîtres vivantes comptées lors des différents

points d’échantillonnages.

Des ANOVAs ont été effectuées à P1, P2 et P3 par la procédure GLM grâce au

logiciel SAS® selon les 4 modèles utilisés pour l’analyse de la survie pour les familles de

plein-frères afin de tester les effets « famille », « site », « série », « réplicat » et les différentes

interactions.

2.3.3.2.  Rendement des familles de demi-frères

Le rendement des familles de demi-frères a été analysé par des ANOVAs en octobre

2001 en intra- et inter-séries selon les mêmes modèles que pour les familles de plein-frères

avec l’effet famille qui a été subdivisé en effets « mâles » et « femelles » hiérarchisés par les

mâles.

2.3.3.3.  Héritabilité du rendement

Les composantes de la variance ont été estimées de la même façon que pour le poids

individuel (§2.3.2.3.) ainsi que l’héritabilité et l’écart-type.

2.3.4. Corrélations et régressions multiples entre le rendement journalier, la

survie et la croissance

Les données de la survie ont subi une transformation angulaire par arsinus√survie. Le

rendement journalier a été calculé par la formule du paragraphe 2.3.3.1., et la croissance a été

définie selon la formule suivante :

Croissance journalière = (Poids total individuel final – poids total individuel initial)/(poids

total individuel initial x durée en jour sur estran)

Les coefficients de corrélation entre les caractères survie, croissance journalière et rendement

journalier ont été déterminés par la procédure CORR de SAS®, et la régression multiple a été
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effectuée par la procédure REG (SAS Institute Inc., 1995a). Les données ont été analysées en

intra-site et en intra- et inter-séries.
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3. Résultats

3.1. Suivi de la température

L’évolution de la température pendant la période estivale 2001 est représentée en

figure 20. Les évolutions de la température dans les 3 sites suivent les mêmes fluctuations

avec des valeurs similaires pour Ronce et RA, alors que la température en BDV est inférieure

de 2°C en moyenne par rapport à Ronce. Les températures de l’eau de mer étaient en

moyenne de 18,3 ± 1,2°C en BDV et 19,7 ± 2,1°C en RA. Le site de Ronce présentait la

température la plus importante avec 20,1 ± 1,9°C. Lors de la mise en élevage de la série 1, la

température de l’eau de mer était comprise entre 17 et 18°C dans les 3 sites. Entre le 20 juin et

05 juillet, le température a augmenté dans tous les sites de 2 à 3°C, puis a légèrement

diminuée jusqu’au 21 juillet pour atteindre 17°C en BDV et 19,5°C à Ronce. Ensuite, la

température a fortement augmenté pour atteindre vers le 2 août un pic à 21°C, 23°C et 23,7°C

respectivement en BDV, RA et Ronce. Après cette date, la température a fluctué aux alentours

de 20-22°C jusqu’au 28 août, avant de diminuer régulièrement pour atteindre début octobre

17°C dans les 3 sites.
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Figure 20 : Evolutions de la température dans les 3 sites expérimentaux pendant la

période estivale 2001. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys.
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3.2. Survie

3.2.1. Survie des familles de plein-frères aux 3 dates de prélèvements

Les survies moyennes enregistrées pour les 3 séries dans les 3 sites et aux 3 dates de

prélèvements sont reportées dans le tableau 10. Les résultats des tests statistiques pour les

différents modèles utilisés sont indiqués dans les tableaux 10 et 11.

3.2.1.1.  Série 1

Pour les 3 dates d’échantillonnages, les pourcentages de mortalité des 14 familles de la

série 1, du pool d’écloserie (PL1) et du témoin issu de captage naturel (CN1) sont indiqués

dans les 3 sites sur la figure 21. Les taux moyens de survie des familles de la série 1 sont

indiqués dans le tableau 10.

Lors du premier point d ‘échantillonnage (P1), le 05 juillet 2001, les mortalités

observées dans les 3 sites ont été faibles avec en moyenne 0,7 % à 2,5 %. A Ronce, les

individus de la famille F4-15 ont subi 26 % de mortalité à P1 entraînant une différence

significative de survie (p < 0,01) entre les familles pour ce site. En RA (p = 0,25) et en BDV

(p = 0,53), aucune différence significative de survie n’a été relevée malgré une mortalité de

60 % dans une des poches de la famille F5-17 en RA. La comparaison entre les sites ne

montre pas d’effet significatif du site à cette date (p = 0,62).

Les témoins présentent des mortalités identiques dans les trois sites avec des valeurs

comprises entre 12,5 % et 13,9 % pour CN1 et moins de 1 % pour le témoin PL1.

Après un mois de testage sur estran (P2), aucune différence significative de survie

entre les familles bi-parentales n’a été observée sur les sites de Ronce (p = 0,44) et de BDV (p

= 0,59) dont les survies moyennes étaient respectivement de 97,4 % et 98,9 %. Au contraire,

une différence significative de survie (p < 0,01) est notée entre les familles en RA (tableau

10) avec des mortalités comprises entre 0,2 % pour la famille F2-5 et 41,5 % pour la famille

F4-15 (figure 21-P2). Il en résulte donc une différence significative de survie entre les sites (p

< 0,01) avec une mortalité significativement plus importante en RA par rapport aux deux

autres sites. Concernant le témoin CN1, les mortalités enregistrées à cette période sont

identiques entre les sites, et correspondent aux valeurs obtenues 15 jours plus tôt. Pour le
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Tableau 10 : Moyenne (%) et écart-type de la survie observée par série dans les 3 sites et

aux 3 dates de prélèvements (P). Les résultats des tests statistiques sont indiqués avec pour sitea x

sérieb : effet de la famille de plein-frères ; sitea x inter-séries : effet de la série; inter-sites x sérieb : effet

du site; et inter-sites x inter-séries : effets respectifs du site et de la série (a = Ronce, Rivière d’Auray

or Baie des Veys, b =  1, 2 or 3) (** : p<0,01 ; * : p<0,05 ; ns : non significatif).

Site P Série 1 Série 2 Série 3 Inter-séries

Ronce P1 97,5 ± 6,8   ** 91,8 ± 10,9 ** 88,5 ± 17,0 ** 92,5 ± 12,7 *

P2 97,4 ± 3,2   ns 85,7 ± 18,5 ** 81,7 ± 23,0 ** 88,1 ± 18,2 **

P3 88,7 ± 14,2 ** 83,1 ± 18,1 ** 81,3 ± 21,3 ** 84,3 ± 18,0 ns

RA P1 97,8 ± 5,5   ns 89,4 ± 15,8 ** 94,8 ± 6,0   ns 93,9 ± 10,7 **

P2 89,1 ± 12,3 ** 87,2 ± 18,4 ** 77,8 ± 23,5 ** 84,6 ± 19,0 ns

P3 75,6 ± 21,1 ** 76,5 ± 22,1 ** 74,4 ± 26,5 ** 75,5 ± 22,9 ns

BDV P1 99,3 ± 0,6   ns 96,5 ± 5,1   ** 98,4 ± 1,8   * 98,0 ± 3,3   **

P2 98,9 ± 1,0   ns 95,6 ± 3,3   ** 93,7 ± 14,9 ** 96,0 ± 9,0   *

P3 94,4 ± 2,7   * 93,2 ± 4,8   ns 93,1 ± 11,6 ** 93,6 ± 7,3   ns

Inter- P1 98,2 ± 5,0   ns 92,6 ± 11,6 ** 93,9 ± 11,0 ** 94,8 ± 10,0 ** / *

site P2 95,1 ± 8,4   ** 89,5 ± 15,5 * 84,4 ± 21,5 ** 89,5 ± 16,6 ** / *

P3 86,2 ± 16,5 ** 84,2 ± 17,8 ** 83,0 ± 21,7 ** 84,4 ± 18,7 ** / ns

Tableau 11 : Analyses statistiques de l’effet réplicat et des interactions « site-famille » et

« série-site » en intra- et inter-séries pour la survie (** : p<0,01 ; * : p<0,05 ; ns : non

significatif).

P Effet Série 1 Série 2 Série 3 Inter-séries

P1 Réplicat ns ns ns ns

P1 Site* famille * ** ** **

P1 Série * site / / / **

P2 Réplicat ns ns ns ns

P2 Site* famille ** ** ns **

P2 Série * site / / / **

P3 Réplicat ns ns ns ns

P3 Site* famille ** ** ** **

P3 Série * site / / / ns
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témoin PL1, les mortalités restent faibles avec 2 % en BDV et 4 % à Ronce, et une mortalité

un peu plus importante en RA a été observée avec 13,7%.

A la fin de la période estivale (P3), des différences significatives de survie entre les

familles ont été reportées à Ronce et en RA (p < 0,01) avec des pourcentages de mortalités

compris entre 0,9 % pour la famille F2-8 et 41,6 % pour la famille F4-16 à Ronce, et entre 1,8

% pour la famille F2-5 et 69,4 % pour la famille F5-17 en RA (figure 21-P3). A l’inverse de

P1 et P2, une différence significative de survie entre les familles a été également observée en

BDV (p = 0,04) avec des mortalités comprises entre 1,8 % et 9,7 %. Les mortalités moyennes

ont atteint 24,4 % en RA, 11,3 % à Ronce et seulement 6 % en BDV. La comparaison des

sites indique une différence significative de survie en octobre 2001 (p < 0,01) avec des survies

significativement plus importantes en BDV comparées aux 2 autres sites, et une survie

statistiquement plus importante à Ronce par rapport à RA. A la différence des 2 prélèvements

précédents, le témoin CN1 présente des mortalités beaucoup plus importantes en RA et à

Ronce avec respectivement 32,5 % et 24,5 % contre 7,7 % en BDV. Les mêmes tendances

avec des intensités moindres ont été constatées pour le témoin PL1 avec 26,9 % en RA, 11,8

% à ronce et 3,3% en BDV.

Pour les 3 dates de prélèvements, l’effet réplicat est non significatif alors que

l’interaction « site-famille » est significative (tableau 11).

3.2.1.2.  Série 2

Les pourcentages de mortalité des 15 familles de la série 2, du pool d’écloserie (PL2)

et du témoin issu de captage naturel (CN2) sont indiqués pour les 3 dates d’échantillonnages

et dans les 3 sites en figure 22. Les taux moyens de survie des familles de la série 2 sont

indiqués dans le tableau 10. Le 19 juillet 2001, des différences significatives de survie entre

familles bi-parentales ont été observées dans les 3 sites (p < 0,01). Les mortalités enregistrées

étaient comprises entre 0,2 % pour la famille F10-39 et 37,4 % pour la famille F7-25 à

Ronce ; entre 0,7 % pour la famille F9-36 et 49 % pour la famille F7-25 en RA  ; et entre 0,2

% pour la famille F9-36 et 20,7 % pour la famille F7-25 en BDV (figure 22-P1). Une

différence significative de survie entre les sites (p < 0,01) a été également notée avec une

survie 89,4 %, 91,8 % et 96,5 % respectivement pour RA, Ronce et la BDV (tableau 10). Les

naissains en RA ont présenté une survie significativement plus faible que les naissains élevés

à Ronce et en BDV. Par ailleurs, les naissains de la BDV ont montré une survie

significativement plus élevée que les naissains présents à Ronce. De façon similaire à la
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Figure 21 : Pourcentages moyens de mortalité et écart-types des lots de la série 1 aux 3

prélèvements dans les 3 sites. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des

Veys ; P1 et P2 correspondent respectivement aux prélèvements 15 jours et 30 jours après la mise sur

site et P3 correspond au prélèvement en octobre 2001. F m-f correspond aux familles, PL1 au pool de

la série 1 et CN1 au captage naturel.
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série 1 à P1, le témoin PL2 montre des survies très élevées (97 %) dans les 3 sites, et les taux

de mortalités relevés chez CN2 sont compris entre 14,1 % en RA et 20,5 % en BDV.

Lors du second point de prélèvement le 07 août 2001, les mêmes résultats ont été

observés pour les témoins et les familles, avec des différences significatives de survies entre

familles (p < 0,01) et entre sites (p = 0,03). Le site de la BDV a présenté des mortalités

significativement plus faibles comparées à celles des deux autres sites et aucune différence

significative de mortalité n’a été relevée entre les sites de Ronce et RA.

En octobre 2001, l’intensité des mortalités pour certaines familles a été accentuée

notamment pour les familles F8-29 et F8-32 avec des mortalités respectives de 28,6 % et 51,7

% à Ronce, et 51,0 % et 75,5 % en RA (figure 22-P2 et P3). Des différences significatives de

taux de survie entre familles ont été observées dans ces deux sites, alors qu’en BDV, l’effet

« famille » a été non significatif (p = 0,09). Enfin, une différence significative de survie entre

les sites (p < 0,01) a été relevée à la fin de la période estivale avec le même classement des

sites obtenu en série 1 pour P3. Pour les témoins, le PL2 a présenté des mortalités plus

importantes en RA avec 23,8 % alors qu’en BDV, les mortalités constatées n’étaient que de

5,4 %. Enfin, les mortalités du CN2 ont été équivalentes dans les trois sites avec une mortalité

un peu plus importante en BDV (figure 22-P3).

Pour l’effet réplicat et l’interaction « site-famille » (tableau 11), les mêmes résultats

que pour la série 1 ont été observés à savoir aucun effet réplicat et une interaction

significative pour les 3 dates.

3.2.1.3.  Série 3

Pour les 3 dates d’échantillonnages, les pourcentages de mortalité des 15 familles de la

série 3, du pool d’écloserie (PL3) et du témoin issu de captage naturel (CN3) sont indiqués

dans les 3 sites sur la figure 23. Les taux moyens de survie des familles de la série 3 sont

indiqués dans le tableau 10.

Au premier point d’échantillonnage, les mortalités ont été faibles avec en moyenne 1,6

% en BDV, 5,2 % en RA alors qu’à Ronce, les mortalités ont atteint 11,5 %. Ce résultat est la

conséquence que 2 familles, F14-54 et F14-55, ont présenté des mortalités respectives de 60,9

% et 41,4 % sur ce site (figure 23-P1). Une différence significative de survie entre les familles

(p < 0,01) a donc été relevée pour ce prélèvement à Ronce. A l’inverse, aucune mortalité

n’excédant les 13% dans les 2 autres sites n’a été relevée, exceptée la famille F17-67 en RA

avec 20,2%. Il en résulte aucune différence significative de survie entre les familles bi-
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Figure 22 : Pourcentages moyens de mortalités et écart-types des lots de la série 2 aux 3

prélèvements dans les 3 sites. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des

Veys ; P1 et P2 correspondent respectivement aux prélèvements 15 jours et 30 jours après la mise sur

site et P3 correspond au prélèvement d’octobre 2001. F m-f correspond aux familles, PL2 au pool de

la série 2 et CN2 au captage naturel.
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parentales en RA (p = 0,09), alors qu’en BDV, une différence significative de survie entre les

familles a été enregistrée (p = 0,03). Les mortalités moyennes des familles relevées dans les 3

sites étaient de 11,5 % à Ronce, 5,2 % en RA et 1,6 % en BDV indiquent une différence

significative de survie entre les sites (p < 0,01). Les naissains testés à Ronce ont donc un taux

moyen de mortalité significativement plus important comparé aux 2 autres sites. De même, les

naissains en BDV ont montré une mortalité moyenne significativement plus faible que dans

les 2 autres sites. Pour les témoins PL3 et CN3, les mortalités observées à P1 ont été

identiques aux séries 1 et 2 quinze jours après la mise en élevage, soit des valeurs de mortalité

dans les 3 sites comprises entre 13,8 % et 20 % pour CN3, et inférieures à 5 % pour PL3.

Le 04 septembre 2001, les mortalités relevées chez les familles F14-54 et F14-55 ont

montré des taux importants compris entre 58 % et 81 % à l’exception de la famille F14-55 en

BDV avec un taux de mortalité de 17,8 % (figure 23-P2). Des différences significatives de

survie entre les familles ont été alors constatées dans les 3 sites (p<0,01), et une différence

significative de survie entre les sites a été également observée (p<0,01) avec des survies

moyennes de 74,4 %, 81,3 % et 93,7 % respectivement pour les sites de RA, Ronce et BDV

(tableau 10). Aucune différence de survie entre les naissains élevés à Ronce et en RA n’a été

mise en évidence, mais les naissains présents en BDV ont une survie plus importante

comparée à la survie relevée en RA et à Ronce. Pour les témoins, CN3 a présenté des valeurs

identiques à P1 sur les 3 sites ainsi que pour PL3 excepté en RA où les mortalités ont atteint

18 %.

Lors du dernier échantillonnage un mois plus tard, les mortalités relevées chez les 15

familles et les témoins ont présenté des taux identiques au second prélèvement. Par

conséquent, des différences de survie entre les familles pour les 3 sites et entre les sites (p <

0,01) ont été également obtenues à P3 avec le même classement entre les sites obtenus à P3

pour les séries 1 et 2.

Pour l’effet réplicat et l’interaction « site-famille » (tableau 10), des résultats

similaires aux deux autres séries ont été reportés hormis l’interaction « site-famille » qui est

non significative à P2 (p = 0,08).
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Figure 23 : Pourcentages moyens de mortalité et écart-types des lots de la série 3 aux 3

prélèvements dans les 3 sites. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des

Veys ; P1 et P2 correspondent respectivement aux prélèvements 15 jours et 30 jours après la mise sur

site et P3 correspond au prélèvement en octobre 2001. F m-f correspond aux familles, PL3 au pool de

la série 3 et CN3 au captage naturel.
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3.2.1.4.  Comparaison inter-séries

Les données de mortalités en inter-séries sont indiquées dans le tableau 10. Lors du

premier prélèvement, une différence significative de survie entre les séries a été relevée dans

les 3 sites. Les survies des familles de la série 1 étaient significativement supérieures aux

survies des familles des séries 2 et 3 dans les trois sites. A Ronce, aucune différence

significative de survie entre les naissains des séries 2 et 3 n’a été obtenue, alors que dans les

deux autres sites, les naissains de la séries 2 ont présenté des mortalités significativement

supérieures aux naissains de la série 3. Après un mois de testage in situ, l’effet « série » est

devenu non significatif pour le site RA (p = 0,16). En BDV, le classement entre les séries est

identique à celui obtenu à Ronce à P1. Enfin à Ronce, les naissains de la série 1 sont toujours

les plus performants en terme de survie comparée aux 2 autres séries, et une différence

significative de survie entre les naissains des séries 2 et 3 a été trouvée avec les meilleures

survies pour les familles de la série 2. Enfin à P3, aucune différence significative de survie

entre les séries n’a été constatée à Ronce (p = 0,38), en RA (p = 0,99) et en BDV (p = 0,77).

Les comparaisons en inter-sites et inter-séries indiquent des différences significatives

de survie entre les sites (p < 0,01) et entre les séries (p < 0,05) à P1 et P2. Après 15 jours en

mer, les élevages sur site de Ronce et RA ont présenté des survies identiques alors que le site

de la BDV présentait des survies significativement plus importantes que dans les 2 autres

sites. Le classement des séries en inter-sites est identique à celui obtenu à P1 en BDV et en

RA. A P2, la série 1 présentait encore les meilleures survies en inter-sites suivi de la série 2

qui avait des survies significativement différentes des séries 1 et 3. En conséquence, la série 3

était caractérisée par les mortalités les plus importantes 1 mois après la mise sur site. Pour le

classement entre les sites, les naissains en BDV ont encore les meilleures performances de

survie comparées aux naissains à Ronce et en RA ; et les naissains en RA ont une survie

significativement plus faible que les naissains à Ronce et en BDV. A fin de la période

estivale, l’effet site reste significatif (p < 0,01), avec des mortalités significativement plus

importantes en RA comparées aux deux autres sites, et des mortalités significativement plus

importantes à Ronce comparées à la BDV, alors que l’effet « série » est devenu non

significatif (p = 0,87).

D’après le tableau 11, le facteur réplicat est non significatif, et l’interaction site-

famille est significative (p < 0,01) pour les 3 prélèvements. Concernant l’interaction série-site,

elle est significative 15 jours et un mois après la mise sur site. Par contre, cette interaction est

non significative à la fin de la période estivale (p = 0,24).
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3.2.2. Survie des familles de demi-frères après la période estivale

Les données de survie des 17 familles de demi-frères après la période estivale sont

représentées en figure 24. Les mortalités des familles de demi-frères sont comprises entre 3,3

% pour le mâle 10 et 69 % pour le mâle 14 à Ronce, entre 7,5 % pour le mâle 10 et 82 % pour

le mâle 14 en RA, et entre 2 % pour le mâle 18 et 33 % pour la mâle 14 en BDV. Il en résulte

une différence significative de survie entre les mâles pour les 3 séries et en inter-séries

(tableau 12). En intra-série, tous les effets testés sont significatifs, à l’exception du facteur

réplicat en série 1 et en série 2, et des interactions site-femelle pour les 3 séries. Enfin en

inter-séries, il n’existe pas de différence significative de survie entre les séries (p = 0,35), et

l’interaction site-femelle est également non significative.
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Figure 24 : Pourcentages moyens de mortalité et écart-types des 17 familles de demi-

frères relevés dans les 3 sites le 02 octobre 2001. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière

d’Auray ; BDV : Baie des Veys.

3.2.3. Héritabilité de la survie après la période estivale

Les estimations de l’héritabilité de la survie après la période estivale sont indiquées

dans le tableau 13 pour les 2 méthodes utilisées. Pour les 2 méthodes d’estimation, la série 1

présente les valeurs d’héritabilité les plus faibles, alors que la série 3 montre les valeurs les
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plus élevées. En inter-séries, l’héritabilité de la survie après la période estivale est de 1,65

selon la méthode binaire et 0,81 ± 0,29 pour la méthode ASReml.

Tableau 12 : Régression logistique de la survie en intra- et inter-séries en octobre 2001.

Série Source ddl χ² p
1 Site 2 55,62 <,0001
1 Mâle 4 95,37 <,0001
1 Femelle(mâle) 8 87,12 <,0001
1 Réplicat(mâle (femelle)) 26 29,33 0,2962
1 Site * mâle 8 43,36 <,0001
1 Site * femelle(mâle) 16 23 0,1137

2 Site 2 53,88 <,0001
2 Mâle 5 252,31 <,0001
2 Femelle(mâle) 9 65,53 <,0001
2 Réplicat(mâle (femelle)) 30 25,03 0,7237
2 Site * mâle 10 34,11 0,0002
2 Site * femelle(mâle) 18 4,69 0,9993

3 Site 2 72,24 <,0001
3 Mâle 5 346,46 <,0001
3 Femelle(mâle) 9 18,58 0,029
3 Réplicat(mâle (femelle)) 30 52,58 0,0066
3 Site * mâle 10 22,85 0,0113
3 Site * femelle(mâle) 18 11,42 0,8755

inter série Série 2 2,1 0,3507
inter série Site 2 159,72 <,0001
inter série Mâle (série) 14 732,63 <,0001
inter série Femelle(série (mâle)) 26 154,85 <,0001
inter série Réplicat (série (mâle (femelle))) 86 113,89 0,0237
inter série Série * site 4 19,98 0,0005
inter série Site*mâle(série) 28 95,7 <,0001
inter série Site * femelle(série (mâle)) 52 39,1 0,9067

Tableau 13 : Héritabilités de la survie après la période estivale selon les méthodes

binaire et ASReml. h²ons et h²sjns correspondent aux héritabilités au sens strict sur l’échelle

observée et sur l’échelle sous jacente, et h²ns correspond à l’héritabilité au sens strict (cf partie II. B.

§2.6.2.).

Méthode h² Série 1 Série 2 Série 3 3 Séries

Binaire h²ons 0,22 ± 0,27 0,57 ± 0,41 1,20 ± 0,78 0,72 ± 0,30

h²sjns 0,52 1,30 2,66 1,65

ASReml h²ns 0,23 ± 0,35 0,85 ± 0,46 1,21 ± 0,57 0,81 ± 0,29



Section 2 – Partie II : Première génération caractérisation sur estran en 2001

120

3.3.  Poids total individuel

3.3.1. Poids total individuel des familles de plein-frères aux 3 dates de

prélèvements

3.3.1.1.  Série 1

Pour les 3 points de suivi et les 16 lots de la série 1, le poids total individuel est

représenté en figure 25. Le tableau 14 indique les poids individuels moyens des 14 familles

bi-parentales avant leur mise sur site à Bouin, puis dans les 3 sites expérimentaux à P2 et à

P3.

A la mise en poche (P0), les poids relevés pour les familles bi-parentales sont compris

entre 1,0 g pour la famille F6-21 et 2,6 g pour la famille F4-15, montrant une différence

significative de poids individuel entre les familles (p < 0,01) (tableau 14). Pour les témoins,

les moyennes des poids individuels étaient de 1,4 g et 0,5 g respectivement pour PL1 et CN1.

Après un mois de caractérisation sur estran des lots (P2), une différence significative

de poids individuel entre les familles bi-parentales a été relevée dans les trois sites (p < 0,01)

avec des poids compris entre 3,4 g et 6,3 g à Ronce, 2,7 g et 5,2 g en RA, et 3,1 g et 5,8 g en

BDV. La famille F6-21 présentait le poids individuel moyen le plus faible à Ronce et en RA,

alors qu’il s’agissait de la famille F5-17 en BDV. Pour la famille présentant le poids

individuel le plus important sur chacun des sites, il s’agissait de la famille F4-16 à Ronce et

en BDV, et de la famille F1-3 en RA. Par conséquent, une interaction significative site-famille

a été enregistrée lors de ce prélèvement (tableau 15). La comparaison des poids individuels

moyens des familles entre les sites a montré une différence significative entre les sites (p <

0,01) avec un poids plus faible en RA comparé aux deux autres sites, et un poids

significativement plus important à Ronce comparé au site de la BDV (tableau 14).

Les poids individuels moyens des familles après 104 jours de testage sur estran sont

compris entre 12,3 g pour la famille F2-8 et 19,9 g pour la famille F1-3 à Ronce, entre 8,8 g

pour la famille F2-7 et 14,9 g pour la famille F3-12 en RA, et entre 16,1 g pour la famille F2-

8 et 26,2 g pour la famille F1-3 en BDV (figure 25). Il en résulte donc comme à P2 une

différence significative entre les familles bi-parentales pour les 3 sites (p < 0,01) ainsi qu’une

interaction site-famille significative. De même, les poids individuels moyens relevés dans les

3 sites ont indiqué une croissance significativement plus faible des familles en RA avec 11,2 g
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en moyenne comparée aux 2 autres sites, et le site de la BDV a présenté une croissance

significativement supérieure aux 2 autres sites avec 19,6 g (p < 0,01) (tableau 14). Pour les

témoins, les mêmes tendances ont été observées.

Tableau 14 : Moyennes (g) et écart-types du poids total individuel en intra- et inter-

séries lors de la mise en élevage sur site à Bouin, et sur les 3 sites expérimentaux un mois

après la mise en élevage (P2) et en octobre 2001 (P3). Les résultats des tests statistiques sont

indiqués avec pour sitea x sérieb : effet de la famille de plein-frères ; sitea x inter-séries : effet de la

série; inter-sites x sérieb : effet du site; et inter-sites x inter-séries : effets respectifs du site et de la série

(a = Bouin, Ronce, Rivière d’Auray or Baie des Veys, b =  1, 2 or 3) (** : p<0,01 ; * : p<0,05 ; ns : non

significatif).

Site P Série 1 Série 2 Série 3 Inter-séries

Bouin P0   1,67 ± 0,47 **   1,70 ± 0,28 **   1,65 ± 0,35 **   1,67 ± 0,36 ns

Ronce P2   4,73 ± 0,81 **   4,70 ± 0,77 **   4,35 ± 0,85 **   4,59 ± 0,81 ns

P3 16,11 ± 2,32 ** 13,44 ± 1,73 **   6,67 ± 1,07 ** 11,98 ± 4,37 **

RA P2   3,80 ± 0,73 **   4,00 ± 0,72 **   3,79 ± 0,82 **   3,86 ± 0,75 ns

P3 11,17 ± 2,09 **   9,22 ± 1,15 **   5,07 ± 0,80 **   8,42 ± 2,93 **

BDV P2   4,48 ± 0,86 **   4,04 ± 0,68 **   5,18 ± 1,18 **   4,54 ± 0,91 **

P3 19,63 ± 3,07 ** 16,31 ± 1,18 ns   9,47 ± 1,41 ** 15,03 ± 4,71 **

Inter- P2   4,33 ± 0,88 **   4,25 ± 0,78 **   4,44 ± 1,10 **   4,34 ± 0,93  ** / ns

site P3 15,64 ± 4,29 ** 12,99 ± 3,24 **   7,07 ± 2,14 ** 11,81 ± 4,87 ** / **

Tableau 15 : Analyses statistiques des interactions « site-famille » et « série-site » en

intra- et inter-séries pour le poids total individuel (** : p <0,01 ; ns : non significatif).

P Effet Série 1 Série 2 Série 3 Inter-séries

P2 Site * famille ** ** ** **

P2 Série * site / / / **

P3 Site * famille ** ** ** **

P3 Série * site / / / ns
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Figure 25 : Poids individuels moyens (g) et écart-types des lots de la série 1 à la mise en

élevage (P0), un mois après la mise sur site (P2) et en octobre 2001 (P3) dans les 3 sites.
Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys. . F m-f correspond aux

familles, PL1 au pool de la série 1 et CN1 au captage naturel.
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3.3.1.2.  Série 2

Les données de poids individuel pour les 17 lots de la série 2 sont représentées en

figure 26, et les moyennes des 15 familles bi-parentales sont indiquées dans le tableau 14.

A P0, les poids individuels moyens sont compris entre 1,2 g pour la famille F9-35 et

2,2 g pour la famille F11-42 pour une moyenne de 1,7 g. Une différence significative entre les

familles (p < 0,01) a donc été mise en évidence lors de la mise sur site le 05 juillet 2001. Les

poids individuels des témoins sont en moyenne de 1,2 g et 0,9 g respectivement pour PL2 et

CN2.

Un mois après la mise sur site, la famille F7-25 présente les poids individuels moyens

les plus faibles dans les 3 sites avec 3 g, 2,2 g et 3,5 g respectivement pour Ronce, RA et

BDV. A l’inverse, les familles ayant les poids individuels moyens les plus élevés dans les 3

sites sont les familles F10-39 à Ronce avec 6,3 g, F12-46 en RA avec 5,4 g et F11-41 en BDV

avec 6,1 g (figure 26). Il existe donc des différences significatives de poids individuel moyen

entre les familles bi-parentales pour les 3 sites (p < 0,01), et une interaction significative entre

les familles et les sites est relevée (p < 0,01) (tableau 15). Les poids individuels moyens des

15 familles bi-parentales dans les 3 sites sont compris entre 4,0 g et 4,7 g (tableau 14)

indiquant une différence significative de croissance entre les sites. Aucune différence de poids

individuel moyen n’a été trouvée en RA et en BDV, alors que le site de Ronce a présenté la

meilleure croissance.

En octobre 2001, des différences significatives de poids individuel entre les familles

en RA et à Ronce, entre les sites et une interaction significative entre les sites et les familles

ont été observées. Par contre en BDV, aucune différence significative de poids individuel

entre les familles n’a été trouvée. Les poids individuels moyens des 15 familles dans les 3

sites sont compris entre 9,2 g et 16,3 g à P3 (tableau 14). Concernant les performances de

croissance des naissains de la série 2 dans les 3 sites, le même résultat que pour la série 1 lors

du prélèvement final a été obtenu avec la meilleure croissance des familles en BDV et la plus

faible croissance en RA. Lors de ce prélèvement final, les poids individuels moyens des

témoins étaient compris entre 7,9 g et 15,7 g pour PL2 et entre 7,1 g et 12,6 g pour CN2

(figure 26).
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Figure 26 : Poids individuels moyens (g) et écart-types des lots de la série 2 à la mise sur

site (P0), un mois après la mise sur site (P2) et en octobre 2001 (P3) dans les 3 sites.
Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys. F m-f correspond aux familles,

PL2 au pool de la série 2 et CN2 au captage naturel.
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3.3.1.3.  Série 3

La figure 27 représente les poids individuels moyens des 17 lots de la série 3 lors des

trois points de suivi de ce caractère, et les moyennes des poids individuels des familles sont

indiquées en tableau 14.

Lors de la mise en poche des lots de la série 3 le 07 août 2001, les poids individuels

des familles sont compris entre 1,0 g pour la famille F18-71 et 2,2 g pour la famille F13-51

(figure 27). Comme pour les deux séries précédentes, une différence significative de poids

entre les familles a été observée à P0. Les témoins avaient un poids individuel moyen de 1,4 g

et 1,7 g respectivement pour PL3 et CN3.

A P2, la famille F14-54 présentait le plus faible poids individuel parmi les familles

dans les 3 sites avec 2,7 g, 1,9 g et 3,4 g respectivement pour Ronce, RA et BDV. Avec 5,4 g,

la famille F13-51 était la famille avec le poids individuel le plus élevé à Ronce et en RA, alors

qu’en BDV, la famille F13-52 montrait le poids individuel le plus important avec 7,0 g (figure

27). Par conséquent, une différence significative de poids individuel entre les familles a été

enregistrée dans les 3 sites, et une interaction significative site-famille a été observée (tableau

15). La comparaison entre les sites indique une différence significative de croissance entre les

sites (p < 0,01) avec des poids individuels moyens compris entre 3,8 g et 5,2 g (tableau 15).

Les naissains en BDV ont montré une meilleure croissance que les naissains à Ronce, et ces

derniers ont montré une croissance significativement plus importante comparée aux naissains

présents en RA.

En octobre 2001, les poids individuels des familles ont été compris entre 4,6 g pour la

famille F14-54 et 8,8 g pour la famille F13-52 à Ronce, entre 4,1 g pour la famille F16-61 et

6,4 g pour la famille F13-50 en RA, et entre 7,6 g pour la famille F14-54 et 12,5 g pour la

famille F13-51 en BDV (figure 27). Comme à P2, des différences significatives de poids

individuels entre les familles ont été observées dans les 3 sites (p < 0,01), ainsi qu’une

interaction significative site-famille. Une différence significative de poids individuel moyen

entre les sites a été également démontrée avec des valeurs comprises entre 5,1 g et 9,5 g. Le

classement entre les sites est identique à celui obtenu à P2. Concernant les témoins, les poids

individuels moyens à Ronce, RA et BDV étaient respectivement de 6,4 g, 4,3 g et 8 g pour

PL3 et 8 g, 5,5 g et 9,3 g pour CN3.
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Figure 27 : Poids individuels moyens (g) et écart-types des lots de la série 3 à la mise sur

site (P0), un mois après la mise sur site (P2) et en octobre 2001 (P3) dans les 3 sites.
Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys. F m-f correspond aux familles,

PL3 au pool de la série 3 et CN3 au captage naturel.
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3.3.1.4.  Comparaison inter-séries

A P0, les poids individuels moyens des familles de plein-frères sont compris entre

1,65 g et 1,70 g (tableau 15) pour les 3 séries. Aucune différence significative de poids

individuel entre les séries n’a été observée (p = 0,58) avant de distribuer les familles dans les

3 sites.

A P2, le même résultat a été observé à Ronce (p = 0,55) et en RA (p = 0,95), alors

qu’en BDV, une différence significative de poids individuel entre les séries a été notée (p <

0,01). D’après les données en BDV, les naissains de la série 3 ont présenté une meilleure

croissance après un mois de testage in situ comparé à la croissance des naissains de la série 1.

De même, les naissains de la série 1 ont montré une croissance significativement supérieure

au naissain de la série 2. En comparaison inter-sites après un mois de testage sur estran, le

poids individuel ne diffère pas significativement entre les séries (p = 0,36), mais il existe une

différence significative de poids entre les sites (p < 0,01). Avec 3,86 g en moyenne, les

familles présentes en RA ont un poids significativement inférieur aux deux autres sites.

A la fin de la période estivale, des différences significatives de poids individuel entre

les séries ont été observées dans les 3 sites. Pour tous les sites, les naissains de la série 3 ont

une croissance significativement supérieure aux naissains de la série 2, et les naissains de la

série 2 ont une croissance significativement supérieure aux naissains de la série 1. En inter-

sites, les effets « sites » et « séries » sont tous les deux significatifs. Les naissains en BDV ont

un poids individuel significativement plus important que dans les deux autres sites, et les

naissains à Ronce ont également un poids individuel significativement supérieur aux naissains

testés en RA. Pour les séries, les naissains de la série 3 ont une croissance significativement

supérieure aux naissains des séries 1 et 2, et les naissains de la série 2 ont un poids individuel

significativement supérieur aux naissains de la série 1.

Enfin, l’interaction « site-famille » est significative à P2 et P3, alors que l’interaction

« site-série » n’est significative qu’à P2 et non à la fin de la période estivale (tableau 15).

3.3.2. Croissance des familles de demi-frères

La figure 28 indique les poids individuels moyens des familles de demi-frères lors de

la mise en élevage sur site à Bouin, et aux deux points de mesure du poids total individuel (P2

et P3).
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Tableau 16 : ANCOVA du poids total individuel entre P0-P2 et P2-P3 en intra-série. Pour P0-P2, les effets « site », « site*mâle » et

« site*femelle(mâle) » ne sont pas indiqués car les données de poids individuels de la mise sur site sont identiques entre les sites (cf Partie II.C. §

2.3.2.2.).

Série 1 Série 2 Série 3P Source ddl F p ddl F p ddl F p
P0-P2 Mâle 4 14,72 0,0009 5 5,31 0,0152 5 7,00 0,0062
P0-P2 Femelle (mâle) 8 18,60 <0,0001 9 22,72 <0,0001 9 37,56 <0,0001
P0-P2 Temps 1 4532,32 <0,0001 1 5615,2 <0,0001 1 5091,48 <0,0001
P0-P2 Temps * site 2 1,76 0,2833 2 0,63 0,5686 2 2,32 0,1933
P0-P2 Temps * mâle 4 3,12 0,0799 5 6,89 0,0066 5 2,41 0,1191
P0-P2 Temps * femelle(mâle) 8 6,39 <0,0001 9 4,81 <0,0001 9 7,30 <0,0001
P0-P2 Temps * site * mâle 8 0,12 0,9965 10 0,41 0,9091 10 0,26 0,9770
P0-P2 Temps * site * femelle(mâle) 16 1,54 0,0770 18 1,71 0,0305 18 1,89 0,0128
P0-P2 Erreur 10452 11151 11151

P2-P3 Site 2 1,95 0,2558 2 3,20 0,1274 2 0,02 0,9776
P2-P3 Mâle 4 2,26 0,1514 5 1,83 0,2036 5 5,59 0,0129
P2-P3 Femelle (mâle) 8 7,89 <0,0001 9 9,48 <0,0001 9 4,84 <0,0001
P2-P3 Site * mâle 8 0,37 0,9103 10 0,39 0,9190 10 0,75 0,6725
P2-P3 Site * femelle(mâle) 16 2,89 <0,0001 18 4,00 <0,0001 18 4,36 <0,0001
P2-P3 Temps 1 8528,21 <0,0001 1 5981,30 <0,0001 1 1621,56 <0,0001
P2-P3 Temps * site 2 43,92 0,0019 2 15,39 0,0073 2 7,90 0,0283
P2-P3 Temps * mâle 4 0,61 0,6641 5 1,86 0,1978 5 2,41 0,1186
P2-P3 Temps * femelle(mâle) 8 1,87 0,0604 9 4,46 <0,0001 9 2,27 ,0,0155
P2-P3 Temps * site * mâle 8 1,58 0,2651 10 0,61 0,7763 10 1,40 0,3116
P2-P3 Temps * site * femelle(mâle) 16 1,03 0,4199 18 3,22 <0,0001 18 4,15 <0,0001
P2-P3 Erreur 4677 4389 4353
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3.3.2.1.  Comparaison intra-série

A la mise sur site, une différence significative de poids individuel entre les mâles a été

mise en évidence pour chaque série (tableau 16, P0-P2) avec des poids individuels compris

entre 1,18 g et 2,51 g pour la série 1, entre 1,31 g et 1,93 g pour la série 2 et 1,33 g et 2,15 g

pour la série 3 (figure 28-P0). Le facteur temps a permis d’indiquer qu’il n’y avait pas de

différence dans les pentes des courbes de croissance entre la mise en élevage et le point P2,

dues au mâle quel que soit le site pour les séries 1 et 3 (temps*mâle), dues au site quel que

soit le male et la femelle pour les 3 séries (temps*site). Enfin, les descendants des différents

mâles réagissent de manière identique aux différents sites en terme de croissance pour les 3

séries (temps*site*mâle), ainsi que les descendants des femelles de la série 1 pendant le

premier mois de testage in situ (temps*site*femelle(mâle)).

L’ANCOVA entre P2-P3 (tableau 16) indique que le poids individuel à P2 ne diffère

pas entre les sites pour chaque série un mois après la mise sur site. De même, il n’existe plus

de différence significative en terme de poids individuel entre les mâles pour les séries 1 et 2

alors qu’en série 3, une différence significative entre les mâles a été de nouveau enregistrée. A

P2, les descendants des différents mâles diffèrent de la même manière en terme de poids

individuels suivant le site. Le facteur « temps » a montré une différence significative des

pentes des courbes de croissance entre les sites quel que soit le mâle et la femelle pour les 3

séries (temps*site), alors qu’aucune différence de croissance n’a été attribuée aux mâles quel

que soit le site dans les 3 séries (temps*mâle), et aux femelles quel que soit le site en série 1

(temps*femelle(mâle)). De même, les descendants des différents mâles réagissent de façon

identique aux différents sites en terme de croissance pour les 3 séries (temps*site*mâle). Il en

est de même pour les descendants des différentes femelles en série 1

(temps*site*femelle(mâle)).

3.3.2.2.  Comparaison inter-séries

A la mise en élevage sur site, aucune différence significative de poids individuel n’a

été constatée entre les séries (p = 0,96), et des différences significatives de poids entre les

mâles (p < 0,0001) et entre les femelles (p < 0,0001) ont été reportées à P0 (tableau 17). La

croissance n’a pas été significativement différente entre les séries (temps*série) et les sites

(temps*site) pendant le premier mois période de testage in situ (P0-P2). Au contraire, il est à

noter une différence significative de croissance entre les mâles et entre les femelles entre P0 et
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P2. Les descendants des différentes séries (temps*site*série) et des différents mâles

(temps*site*mâle(série)) ont réagi de façon similaire aux différents sites en terme de

croissance. Au contraire, les descendants des différentes femelles ont réagi de façon différente

aux différents sites (temps*site*femelle(mâle (série))).

Tableau 17 : ANCOVA du poids total individuel entre P0-P2 et P2-P3 en inter-séries.

Pour P0-P2, les effets « site », « site*série », « site*mâle » et « site*femelle(mâle) » ne sont

pas indiqués car les données de poids individuels de la mise en élevage sur site sont

identiques entre les sites (cf Partie II.C. § 2.3.2.2.).

Inter-sériesP Source ddl F p
P0-P2 Série 2 0,04 0,9606
P0-P2 Mâle(série) 14 8,46 <0,0001
P0-P2 Femelle (mâle (série)) 26 25,33 <0,0001
P0-P2 Temps 1 14902,3 <0,0001
P0-P2 Temps* site 2 2,60 0,1095
P0-P2 Temps * série 2 0,39 0,6821
P0-P2 Temps * mâle(série) 14 3,88 0,0014
P0-P2 Temps * femelle(mâle (série)) 26 6,09 <0,0001
P0-P2 Temps * site * série 4 0,66 0,6321
P0-P2 Temps * site * mâle(série) 28 0,25 0,9998
P0-P2 Temps * site * femelle(mâle (série)) 52 1,69 0,0014
P0-P2 Erreur 32754

P2-P3 Site 2 1,89 0,1875
P2-P3 Série 2 0,33 0,7227
P2-P3 Mâle(série) 14 2,82 0,0109
P2-P3 Femelle (mâle (série)) 26 7,36 <0,0001
P2-P3 Site * série 4 0,69 0,6089
P2-P3 Site * mâle 28 0,46 0,9755
P2-P3 Site * femelle(mâle) 52 3,73 <0,0001
P2-P3 Temps 1 9069,2 <0,0001
P2-P3 Temps* site 2 30,74 <0,0001
P2-P3 Temps * série 2 1,48 0,2603
P2-P3 Temps * mâle(série) 14 1,78 0,0996
P2-P3 Temps * femelle(mâle (série)) 26 2,85 0,0005
P2-P3 Temps * site * série 4 2,52 0,0881
P2-P3 Temps * site * mâle(série) 28 1,03 0,4730
P2-P3 Temps * site * femelle(mâle (série)) 52 2,79 <0,0001
P2-P3 Erreur 13341

Un mois après la mise en élevage, le poids individuel ne diffère pas significativement

entre les séries et entre les sites, alors qu’une différence significative de poids a été de

nouveau enregistrée entre les mâles et entre les femelles. Les descendants des
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Figure 28 : Poids individuels moyens (g) et écart-types des familles de demi-frères à la

mise sur site (P0), un mois après la mise sur site (P2) et en octobre 2001 (P3) dans les 3

sites. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys.
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différentes séries (site*série) et des différents mâles (site*mâle) ne diffèrent pas en terme de

poids à P2 suivant le site alors qu’il diffère pour les descendants des différentes femelles

(site*femelle(mâle)). La croissance entre P2 et P3 a été significativement différente entre les

sites (temps*site), et entre les femelles (temps*femelle(mâle (série))). Au contraire, les pentes

des courbes de croissance ne sont pas significativement différentes entre les mâles et entre les

séries. Les descendants des différentes femelles ont réagi de façon différente au site en terme

de croissance, alors que les descendants des différents mâles et des différentes séries ont réagi

de façon identique.

3.3.3. Héritabilité du poids total individuel

Les valeurs d’héritabilité obtenues en intra- et inter-sites, et en intra et inter-séries sont

présentées dans le tableau 18. A la mise sur site, l’héritabilité du poids individuel est comprise

entre 0,19 et 0,57 en intra-série. A P2, les valeurs d’héritabilité sont comprises entre 0 et 0,79

pour les différents sites, et entre 0,14 et 0,72 en inter-sites avec des valeurs plus importantes

pour la série 3. A la fin de la période estivale, l’héritabilité du poids est comprise entre 0 et

0,53 en intra-site et entre 0 et 0,45 en inter-sites.

En inter-séries, les estimations d’héritabilité indiquent une valeur de 0,41 à la mise en

élevage. Pour les prélèvements  à un mois et après la période estivale, les valeurs sont

comprises entre 0,23 et 0,47 en intra-site, et les estimations de l’héritabilité du poids

individuel en inter-séries et inter-sites sont de 0,35 ± 0,18 à P2 et 0,31 ± 0,15 à P3.

Tableau 18 : Héritabilités du poids total individuel.

Site P Série 1 Série 2 Série 3 Inter-séries

Bouin P0 0,57 ± 0,44 0,19 ± 0,15 0,47 ± 0,35 0,41 ± 0,18

Ronce P2 0,25 ± 0,25 0,25 ± 0,29 0,79 ± 0,59 0,47 ± 0,23

P3 0,42 ± 0,39 0 0,53 ± 0,40 0,41 ± 0,21

RA P2 0 0,30 ± 0,30 0,59 ± 0,50 0,28 ± 0,19

P3 0,24 ± 0,30 0,02 ± 0,11 0,31 ± 0,25 0,24 ± 0,13

BDV P2 0,23 ± 0,29 0 0,64 ± 0,55 0,25 ± 0,19

P3 0,11 ± 0,21 0 0,39 ± 0,35 0,23 ± 0,15

Inter- P2 0,14 ± 0,18 0,15 ± 0,19 0,72 ± 0,52 0,35 ± 0,18

sites P3 0,30 ± 0,29 0 0,45 ± 0,31 0,31 ± 0,15
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3.4. Rendement

3.4.1. Rendement des familles de plein-frères aux 3 dates de prélèvements

3.4.1.1.  Série 1

Les rendements journaliers (% .j-1) des 16 lots de la série 1 dans les 3 sites sont

représentés en figure 29, et les rendements journaliers moyens des familles de plein-frères

sont reportés dans le tableau 19 en intra- et inter-sites.

A P1, la famille F4-15 présentait un rendement journalier nul à Ronce, alors que les

autres lots avaient des rendements compris entre 2,5 %.j-1 et 3,2 %.j-1 (figure 29-P1). Une

différence significative de rendement a donc été observée à Ronce entre les familles bi-

parentales (tableau 19). Ce même constat a été relevé en BDV avec des rendements compris

entre 2,9 %.j-1 et 4,9 %.j-1alors qu’en RA, aucune différence significative de rendement n’a été

mise en évidence (tableau 19).

A P2, il n’existe plus de différence significative de rendement journalier entre les

familles à Ronce et en BDV, alors qu’en RA, une différence significative de rendement entre

les familles a été observée (tableau 19). Comme à P1 à Ronce, la famille F4-15 a présenté un

rendement journalier de 0,2 % en RA contre des valeurs comprises entre 1,3 %.j-1 et 3,9 %.j-1

pour les autres familles après un mois de testage in situ (figure 29-P2).

A la fin de la période estivale, les rendements journaliers ont été compris entre

2,7 %.j-1 et 8,7 %.j-1 à Ronce, entre 0,9 %.j-1 et 5,3 %.j-1 en RA et entre 6 %.j-1 et 10,7 %.j-1 en

BDV. Des différences significatives de rendements journaliers entre les 14 familles ont donc

été observées dans les 3 sites (tableau 19). Concernant les témoins, les rendements journaliers

ont été compris entre 2,7 %.j-1 et 8,4 %.j-1 et entre 7,3 %.j-1 et 17,3 %.j-1 respectivement pour

PL1 et CN1.

Pour les 3 dates, une différence significative de rendement journalier a été observée

entre les sites. A P1, le rendement journalier moyen a été significativement plus important en

BDV par rapport aux deux autres sites ; à P2 le rendement a été significativement plus faible

en RA comparé à Ronce et en BDV ; et à P3, le rendement a été plus important en BDV en

comparaison aux deux autres sites, et également plus important à Ronce par rapport au site de

la RA.
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Tableau 19 : Moyennes (%.j-1) et écart-types du rendement journalier en intra- et inter-

séries dans les 3 sites et en inter-sites aux 3 dates de prélèvements (P). Les résultats des tests

statistiques sont indiqués avec pour sitea x sérieb : effet de la famille de plein-frères ; sitea x inter-séries

: effet de la série; inter-sites x sérieb : effet du site; et inter-sites x inter-séries : effets respectifs du site

et de la série (a = Ronce, Rivière d’Auray or Baie des Veys, b =  1, 2 or 3) (** : p<0,01 ; * : p<0,05 ;

ns : non significatif).

Site P Série 1 Série 2 Série 3 Inter-séries

Ronce P1 2,67 ± 0,81 ** 1,77 ± 1,25 ** 1,52 ± 1,89 ** 1,97 ± 1,45 ns

P2 4,54 ± 0,63 ns 3,55 ± 1,73 ** 2,80 ± 2,01 ** 3,61 ± 1,71 *

P3 6,47 ± 1,83 ** 5,47 ± 1,59 ** 3,64 ± 1,70 ** 5,16 ± 2,04 **

RA P1 2,72 ± 0,45 ns 0,95 ± 1,61 ** 2,07 ± 0,85 ns 1,89 ± 1,30 **

P2 2,89 ± 1,10 ** 2,61 ± 1,44 ** 1,51 ± 1,58 ** 2,32 ± 1,52 *

P3 3,54 ± 1,55 ** 2,97 ± 1,18 ** 1,83 ± 1,36 ** 2,76 ± 1,52 **

BDV P1 3,70 ± 0,52 ** 1,56 ± 0,73 ** 3,85 ± 0,82 ns 3,02 ± 1,26 **

P2 4,85 ± 0,71 ns 3,93 ± 0,49 ** 5,54 ± 1,56 ** 4,77 ± 1,26 **

P3 8,04 ± 1,54 ** 7,46 ± 0,90 ns 6,38 ± 1,25 ** 7,28 ± 1,40 **

Inter- P1 3,03 ± 0,76 ** 1,43 ± 0,27 ** 2,48 ± 1,61 ** 2,30 ± 1,42 **/**

site P2 4,09 ± 1,20 ** 3,36 ± 1,41 ** 3,28 ± 1,44 ** 3,57 ± 1,80 **/ns

P3 6,02 ± 2,48 ** 5,30 ± 2,22 ** 3,95 ± 2,36 ** 5,07 ± 2,49 **/**

Tableau 20 : Analyses statistiques de l’effet réplicat et des interactions « site-famille » et

« série-site » en intra- et inter-séries pour le caractère rendement journalier (** : p<0,01 ;

* : p<0,05 ; ns : non significatif).

P Effet Série 1 Série 2 Série 3 Inter-séries

P1 Réplicat ns ns ns ns

P1 Site* famille ns * * **

P1 Série * site / / / **

P2 Réplicat * ns ns *

P2 Site* famille ** ** * **

P2 Série * site / / / **

P3 Réplicat ns ns ns ns

P3 Site* famille ** ** ns **

P3 Série * site / / / ns
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Figure 29 : Rendements journaliers moyens (%.j-1 ) et écart-types des lots de la série 1

aux 3 prélèvements dans les 3 sites. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie

des Veys ; P1 et P2 correspondent respectivement aux prélèvements 15 jours et 30 jours après la mise

sur site et P3 correspond au prélèvement en octobre 2001. F m-f correspond aux familles, PL1 au pool

de la série 1 et CN1 au captage naturel.
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Les interactions « site-famille » sont significatives à P2 et P3, ainsi que l’effet réplicat

à P2 (tableau 20).

3.4.1.2.  Série 2

Pour les 3 dates, les rendements journaliers des 17 lots de la série 2 sont représentés

dans les 3 sites sur la figure 30 et les moyennes des rendements des 15 familles sont indiquées

dans le tableau 19.

Quinze jours après la mise sur site, les rendements journaliers sont compris entre –3

%.j-1 pour la famille F7-25 en RA et 3,2 %.j-1 pour la famille F10-39 à Ronce. Une différence

significative de rendement entre les familles a été reporté dans les 3 sites.

A P2, les rendements ont fluctué entre –1,5 %.j-1 et 5,4 %.j-1 avec de nouveau la

meilleure performance pour la famille F10-39 à Ronce et la plus faible performance pour la

famille F7-25 en RA. Une différence significative de rendement journalier entre les 15

familles a été également observée dans les 3 sites.

Enfin en octobre 2001, des différences significatives de rendement entre les familles

bi-parentales ont été encore observées à Ronce et en RA, alors qu’en BDV, aucune différence

significative de rendement n’a été constatée entre les familles avec des valeurs comprises

entre 6,1 %.j-1 et 9,3 %.j-1 (figure 30-P3). Pour les témoins, les rendements journaliers

enregistrés dans les 3 sites étaient compris entre 3,3 %.j-1 et 9,6 %.j-1.

La comparaison entre les sites indique une différence significative de rendement

journalier moyen entre les sites pour les 3 points de prélèvements. A P1, les rendements

étaient compris entre 0,95 %.j-1 et 1,77 %.j-1 en moyenne avec le site de RA qui présentait un

rendement significativement plus faibles que dans les 2 autres sites. A P2 et P3, le rendement

moyen était significativement plus important en BDV comparé aux rendements enregistrés à

Ronce et en RA, et le rendement moyens à Ronce était significativement plus important que

celui observé en RA.

Pour les 3 dates, les interactions « site-famille » se sont révélées significatives alors

que l’effet réplicat n’était pas significatif pour les familles de la série 2 (tableau 20).
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Figure 30 : Rendements journaliers moyens (%.j-1 ) et écart-types des lots de la série 2

aux 3 prélèvements dans les 3 sites. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie

des Veys ; P1 et P2 correspondent respectivement aux prélèvements 15 jours et 30 jours après la mise

sur site et P3 correspond au prélèvement en octobre 2001. F m-f correspond aux familles, PL2 au pool

de la série 2 et CN2 au captage naturel.
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3.4.1.3.  Série 3

L’évolution du rendement journalier des 17 lots de la série 3 aux 3 dates

d’échantillonnages est représentée en figure 31. Les valeurs moyennes des 15 familles sont

indiquées dans le tableau 19 en intra- et inter-sites.

Lors du premier point de suivi le 21 août 2001, les rendements journaliers des familles

ne diffèrent significativement que sur le site de Ronce avec des pourcentages compris entre –

3,6 %.j-1 pour la famille F14-54 et 3,5 %.j-1 pour la famille F15-58.

A P2, la famille F14-54 présentait les plus faibles rendements journaliers dans les 3

sites avec –2,4 %.j-1 à Ronce et en RA, et 0,6 %.j-1 en BDV, alors que la famille F15-58

montrait les rendements les plus importants dans les 3 sites avec 4,6 %.j-1, 3,3 %.j-1 et 7,1 %.j-

1 respectivement à Ronce, RA et BDV. Par conséquent, une différence significative de

rendement entre les familles a été constatée dans les 3 sites un mois après la mise en élevage

sur estran.

Au point final, un mois après le prélèvement P2, la famille F14-54 montrait encore les

plus mauvaises performances de rendement dans les 3 sites (figure 31-P3). A l’inverse, les

familles F15-58, F15-57 et F18-70 étaient les familles les plus performantes respectivement à

Ronce, RA et BDV. Pour chaque site, il a été démontré une différence significative de

rendement journalier entre les familles (p < 0,01). Pour les témoins, les rendements étaient

similaires entre CN3 et PL3 avec des valeurs 2 fois plus importantes en BDV et à Ronce

comparées à RA.

La comparaison des performances de rendements entre les sites montre des différences

significatives aux 3 dates. A P1, les rendements journaliers moyens étaient compris entre 1,52

%.j-1 et 3,88 %.j-1 avec des différences significatives entre chaque site, Ronce étant le site

présentant les plus faibles rendements et la BDV le site avec les rendements les plus élevés.

Au second prélèvement, le même constat a été effectué avec des valeurs comprises entre 1,51

%.j-1 et 5,54 %.j-1, et les performances les plus faibles ont été enregistrées en RA. Enfin, le

même résultat qu’à P2 a été noté en octobre.

Les interactions site-famille ont été significatives à P1 et P2 alors qu’à P3, les

descendants des différentes familles ont réagi de la même manière dans les 3 sites en terme de

rendement (tableau 20). Pour les 3 dates, l’effet réplicat a été non significatif.
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Figure 31 : Rendements journaliers moyens (%.j-1 ) et écart-types des lots de la série 3

aux 3 prélèvements dans les 3 sites. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie

des Veys ; P1 et P2 correspondent respectivement aux prélèvements 15 jours et 30 jours après la mise

sur site et P3 correspond au prélèvement en octobre 2001. F m-f correspond aux familles, PL3 au pool

de la série 3 et CN3 au captage naturel.
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3.4.1.4.  Comparaison inter-séries

Les rendements journaliers moyens en inter-séries et en intra- et inter-sites sont

indiqués dans le tableau 19.

Pour les 3 sites et tous les points d’échantillonnage, une différence significative entre

les séries a été observée, excepté à Ronce à P1 (p = 0,08).

A P1, la série 1 a présenté des rendements significativement plus importants en RA

comparé aux deux autres séries, et la série 3 a montré des performances de rendements

significativement plus élevées que la série 2. En BDV, la série 2 a été également la moins

performante, et les performances de rendements des séries 1 et 3 ont été identiques sur ce site.

Les performances des descendants des différentes séries ont donc été différentes entre les sites

et l’interaction « site-série » est significative lors de ce prélèvement (tableau 20). La

comparaison entre les sites indiquait une différence significative de rendement avec les

meilleures performances de rendements en BDV comparés aux 2 autres sites. Les naissains

élevés dans les sites de Ronce et RA avaient des performances de rendements similaires après

15 jours d’élevage en mer.

A P2, la série 1 montrait les meilleurs rendements à Ronce et en RA alors que la série

3 présentait des performances de rendements significativement plus faibles. La série 2 a eu

des performances de rendement significativement différentes de la série 1 à Ronce mais pas

en RA. En BDV, les rendements des séries étaient compris entre 3,93 %.j-1 et 5,54 %.j-1 avec

des différences significatives entre chaque série (tableau 19). L’interaction « site-série » a

donc été également significative à P2. Après 1 mois de testage en mer, une différence

significative de rendement entre les sites a été de nouveau observée. Les meilleures

performances ont été de nouveau constatées pour les huîtres élevées en BDV avec une

différence significative comparée aux 2 autres sites. A l’inverse de P1, une différence

significative de rendement a été observée entre les sites de Ronce et RA avec les moins

bonnes performances pour le dernier.

Pour P3, des différences significatives entre chaque série ont été observées dans les 3

sites avec les meilleurs rendements pour la série 1, alors que la série 3 présentait les

rendements les plus faibles. Par conséquent, aucune interaction entre les sites et les séries n’a

été observée à ce point (tableau 20). La comparaison entre les sites à P3 indique une

différence significative de rendement avec le même classement entre les sites que celui obtenu

à P2.
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En inter-sites, des différences significatives de rendements journaliers entre les séries

ont été observées à P1 et à P3 mais pas au prélèvement d’un mois (tableau 19). A P1 et P3, les

familles de la série 1 présentaient des performances de rendements significativement plus

importantes par rapport aux familles des séries 2 et 3. A P1, les familles de la série 2 ont

montré des performances de rendement significativement plus faibles par rapport aux familles

de la série 3 alors qu’à P3, le contraire a été observé avec les plus faibles rendements pour les

naissains de la série 3 comparés aux naissains de la série 2.

3.4.2. Rendement journalier des familles de demi-frères

A la fin de la période estivale, la famille de demi-frère issu du mâle 14 présentait les

plus faibles rendements journaliers dans les 3 sites avec -0,10 %.j-1, -0,91 %.j-1 et 3,85 %.j-1

respectivement pour Ronce, RA et BDV (figure 32). Avec 7,25 %.j-1à Ronce et 4,20 %.j-1en

RA, la famille issue du mâle 2 montrait les meilleures performances de rendements, alors

qu’en BDV, il s’agissait de la famille issue du mâle 5 avec 9,7 %.j-1(figure 32). Il en résulte

donc à la fin de la période estivale des différences significatives de rendements journaliers

entre les mâles en intra- et inter-séries exceptés en série 1 (tableau 21).
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Figure 32 : Rendements journaliers moyens (%.j-1) et écart-types des 17 familles de

demi-frères aux 3 prélèvements dans les 3 sites. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière

d’Auray ; BDV : Baie des Veys ; P1 et P2 correspondent respectivement aux prélèvements 15 jours et

30 jours après la mise en élevage sur site et P3 correspond au prélèvement d’octobre 2001.
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Tableau 21 : ANOVA du rendement journalier en intra- et inter-séries en octobre 2001.

Série Source ddl F p
1 Site 2 71,93 <,0001
1 Mâle 4 2,68 0,1095
1 Femelle(mâle) 8 12,30 <,0001
1 Réplicat(mâle femelle) 26 1,17 0,3142
1 Site * mâle 8 1,07 0,4314
1 Site * femelle(mâle) 16 3,36 0,0005
1 erreur 50

2 Site 2 46,96 <,0001
2 Mâle 5 4,16 0,0309
2 Femelle(mâle) 9 5,51 0,0002
2 Réplicat(mâle femelle) 30 1,07 0,4015
2 Site * mâle 10 3,23 0,0147
2 Site * femelle(mâle) 18 2,17 0,0134
2 erreur 60

3 Site 2 135,53 <,0001
3 Mâle 5 29,27 <,0001
3 Femelle(mâle) 9 1,08 0,4057
3 Réplicat(mâle femelle) 30 1,08 0,3952
3 Site * mâle 10 2,63 0,0359
3 Site * femelle(mâle) 18 0,52 0,9369
3 erreur 59

Inter-séries Série 2 4,41 0,0327
Inter-séries Site 2 157,74 0,0002
Inter-séries Mâle (série) 14 5,48 <,0001
Inter-séries Femelle(série mâle) 26 5,43 <,0001
Inter-séries Réplicat (série mâle femelle) 86 1,12 0,2717
Inter-séries Série * site 4 1,35 0,2776
Inter-séries Site*mâle(série) 28 1,99 0,0156
Inter-séries Site * femelle(série mâle) 52 1,73 0,0053
Inter-séries erreur 169

A la fin de la période estivale, des différences significatives de rendements journaliers

ont également été observées entre les sites en intra- et inter-séries (tableau 21). Les meilleures

performances de rendements pour les 3 séries ont été observées en BDV, puis à Ronce, et les

performances de rendement les plus faibles ont été observées en RA. De même, il existe une

différence significative de rendement entre les séries au point final (p < 0,05). Les meilleurs

rendements pour les 3 sites ont été obtenus en série 1, puis en série 2, et enfin la série 3 a

présenté les rendements les plus faibles. Par conséquent, l’interaction « site-série » n’est donc

pas significative car les descendants des différentes séries ont répondu de la même manière en

terme de rendement dans les 3 sites expérimentaux.
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Au contraire, l’interaction « site-mâle » est significative en intra- et inter-séries

exceptés en série 1, indiquant que les descendants des différents mâles ne réagissent pas de la

même manière en terme de rendement suivant le site (tableau 21). Pour exemple la série 2, la

famille de demi-frères issu du mâle 8 a présenté l’un des meilleurs rendements journaliers en

BDV, alors qu’à Ronce et en BDV, cette famille a montré les plus faibles performances de

rendements.

3.4.3. Héritabilités du rendement

Les valeurs d’héritabilité obtenues en intra- et inter-sites, et en intra- et inter-séries

sont présentées dans le tableau 22. Pour les 3 séries, les estimations d’héritabilité ont été très

importantes, avec à la fin de la période estivale, des valeurs comprises entre 1,03 et 2,54 en

inter-sites. En inter-séries, le site de Ronce a montré les valeurs d’héritabilité les plus

importantes avec des valeurs comprises entre 2,45 et 2,71, alors qu’en BDV, les estimations

ont été plus faibles avec des héritabilités comprises entre 0,67 et 1,21. L’héritabilité du

rendement était de 1,62 ± 0,77 en inter-sites.

Tableau 22 : Héritabilité du rendement.

Site P Série 1 Série 2 Série 3 Inter-séries

Ronce P1 1,01 ± 1,33 2,25 ± 1,56 2,83 ± 1,90 2,50 ± 1,04

P2 0,36 ± 1,05 2,43 ± 1,84 3,14 ± 2,11 2,71 ± 1,16

P3 1,81 ± 1,85 2,22 ± 1,73 3,26 ± 2,13 2,45 ± 1,10

RA P1 0 1,96 ± 1,58 0,93 ± 0,90 1,43 ± 0,73

P2 2,20 ± 1,92 2,29 ± 1,72 2,66 ± 1,81 2,51 ± 1,06

P3 0,21 ± 1,24 2,92 ± 2,05 3,05 ± 2,07 1,98 ± 1,03

BDV P1 0,53 ± 1,19 1,62 ± 1,34 1,06 ± 0,95 1,21 ± 0,65

P2 0 1,73 ± 1,27 1,33 ± 1,45 1,02 ± 0,73

P3 0,45 ± 1,65 0 1,39 ± 1,14 0,67 ± 0,63

Inter- P1 0,46 ± 0,53 1,83 ± 1,33 1,55 ± 1,09 1,39 ± 0,60

Site P2 2,22 ± 2,42 1,99 ± 1,41 2,60 ± 1,74 1,96 ± 0,81

P3 1,03 ± 1,34 1,13 ± 0,96 2,54 ± 1,66 1,62 ± 0,77
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3.5. Corrélations et régressions multiples entre le rendement journalier, la survie et

la croissance

Le tableau 23 indique les corrélations entre la croissance journalière, le rendement

journalier et la survie en octobre 2001. Les corrélations entre les 3 caractères étudiés

indiquent de meilleures corrélations entre la survie et le rendement pour les sites de Ronce et

RA en intra- et inter-séries. Pour le site de la BDV, les corrélations sont les plus importantes

entre la survie et la croissance avec des valeurs comprises entre 0,73 en inter-séries à 0,98

pour la série 1. Concernant les corrélations entre la survie et la croissance, elles sont

comprises entre –0,36 pour la série 2 en BDV et 0,65 pour la série 3 à Ronce. Les corrélations

entre ces 2 caractères montrent la plus faible corrélation pour tous les sites et toutes les séries,

alors que les corrélations entre le rendement et la survie ou le rendement et la croissance sont

plus importantes.

Tableau 23 : Corrélations entre les caractères survie, croissance journalière et

rendement journalier dans les 3 sites ateliers en intra- et inter-séries au 02 octobre 2001.

Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys. (** : p < 0,01 ; * p <

0,05). Crois : croissance journalière ; Rdt : rendement journalier.

Ronce RA BDV
Site Caractère

Crois Rdt Crois Rdt Crois Rdt

Survie 0,56** 0,88** 0,34* 0,93** 0,21 0,40**
Série 1

Crois 0,88** 0,64** 0,98**

Survie 0,15 0,89** 0,07 0,94** -0,36* 0,18
Série 2

Crois 0,56** 0,35* 0,83**

Survie 0,65** 0,95** 0,22 0,98** 0,25 0,76**
Série 3

Crois 0,84** 0,38* 0,81**

Survie 0,41** 0,84** 0,14 0,85** 0,02 0,46**
3 séries

Crois 0,83** 0,62** 0,73**
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Figure 33 : Contributions de la croissance et de la survie pour l’explication du

rendement en intra-série et dans les 3 sites ateliers au 02 octobre 2001. Ronce : Ronce-

Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys.

D’après ces résultats, les parts explicatives de la survie et de la croissance pour chaque

série et chaque site montrent qu’elles diffèrent entre les sites et entre les séries (figure 33).

Ainsi, pour les séries 2 et 3 à Ronce et les 3 séries en RA, la survie explique plus de 70 % du

rendement journalier. Au contraire en BDV pour les séries 1 et 2, il s’agit de la croissance qui

explique à elle seule plus de 90 % du rendement journalier. Enfin, pour la série 1 à Ronce et la

série 3 en BDV, les deux caractères croissance et survie ont les mêmes contributions (environ

50%) dans l’explication du rendement.

En inter-séries (figure 34), les contributions de la croissance et de la survie pour

l’explication du rendement journalier diffèrent entre les sites. Ainsi en RA, la survie influence

deux fois plus le rendement que la croissance avec 65 % pour la survie contre 31 % pour la

croissance. Au contraire, la croissance influence beaucoup plus le rendement que la survie en

BDV avec 78 % pour la croissance et 20 % pour la survie. Enfin à Ronce, les deux caractères

ont la même importance dans les rendements journaliers observés avec 49 % et 50 %

respectivement pour la croissance et la survie.
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Figure 34 : Contributions de la croissance et de la survie pour l’explication du

rendement en inter-séries et dans les 3 sites ateliers au 02 octobre 2001. Ronce : Ronce-

Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys.
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4. Discussion

Le protocole expérimental utilisé dans cette partie avait pour principal objectif de

déterminer l’héritabilité de la survie au stade juvénile pendant la période estivale. Un grand

nombre de familles est nécessaire pour une meilleure estimation possible de ce paramètre.

Cependant, les contraintes zootechniques de l’écloserie du Laboratoire de Génétique et

Pathologie ont permis une production simultanée de seulement  24 familles. C’est pourquoi 3

séries de croisements ont été réalisées successivement afin de disposer d’un nombre plus

important de familles pour cette estimation. Par la suite, la mise en élevage des familles des 3

séries a été effectuée en fonction de la taille des individus et non de l’âge pour les mettre le

plus rapidement sur estran.

4.1. Survie

Dans la littérature, l’évolution intra-annuelle de la mortalité pour les huîtres âgées de

moins d’une année montre que la totalité des mortalités se produit dans les 3 mois après leur

transfert sur estran. Pour Crassostrea gigas, Brown et Hartwick (1988b) ont disposé en juin

1984 du naissain sur 10 sites le long de la côte ouest du Canada. La totalité des mortalités

s’est produite de juin à août, alors qu’à partir de septembre, aucune mortalité significative

n’est relevée. Au Mexique, Garcia-Esquivel et al. (2000) ont également trouvé pour l’huître

creuse, que l’essentiel des mortalités se produisait pendant le premier mois après la fixation.

De la même manière à partir de septembre, aucune mortalité significative n’est enregistrée. Le

même constat a été relevé pour du naissain de C. virginica avec la totalité des mortalités se

produisant dans les 3 à 6,5 semaines après le transfert sur estran, alors qu’à partir de

septembre, le taux de mortalité n’évolue plus (Bricelj et al., 1992). En France, les mortalités

pour du naissain de C. gigas ont été observées de la mi-juin à la fin juillet dans le bassin

d’Arcachon, confirmant les observations du réseau REMORA. Celui-ci constate que les

mortalités des juvéniles se produisent pendant la période estivale, alors que chez les adultes,

les mortalités ont lieu essentiellement au printemps (Fleury et al., 2001b). De nouveau, les

mortalités relevées en automne restent négligeables comparées à la mortalité estivale. Par

conséquent tout le potentiel de morbidité des lots a pu s’exprimer dans le cadre de notre étude

lors du prélèvement final de relevage en octobre 2001. Cependant, la relative importance

d’autres facteurs, comme la date de transfert, l’apparition des mortalités et/ou le site

d’élevage, reste encore à analyser.
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Effet de la série :

A P1, les mortalités étaient inférieures à 5 % en BDV pour chaque série permettant

d’indiquer que les stress de la mise en poche, du transport de la nurserie sur les différents sites

d’élevage ne sont pas responsables des mortalités observées notamment dans les autres sites

lors de ce point d’échantillonnage. Les mortalités constatées chez certaines familles à P1 sont

dues à un effet génétique qui est modulé par l’environnement des sites expérimentaux.

L’analyse des dates de mise en élevage sur site de naissain lors de la première saison

de production a été très peu étudiée dans la littérature pour le caractère « survie ». Chez

Crassostrea gigas, Garcia-Esquivel et al. (2000) ont comparé la survie de 2 lots de naissains

dans la baie de San Quintin (Mexique). Ces lots produits au printemps et été 1995 ont montré

des mortalités importantes dans le premier mois qui suit la fixation, mais aucune différence

significative de survie après la période estivale n’a été constatée. Bricelj et al. (1992) ont suivi

la dynamique de la mortalité de 3 cohortes de naissains de C. virginica produit en écloserie

entre la mi-juin et la fin juillet 1991. Les cohortes ont été disposées dans 2 sites dans l’état de

New York (Oyster Bay et Fishers Island) entre mi-juin et fin juillet. Des mortalités massives

atteignant 75% ont affecté toutes les cohortes entre juillet et août 1991 dans un délai de 3 à

6,5 semaines après leur transfert sur estran. Dans le cas de notre étude, les naissains ont été

disposés mi-juin, début juillet et début août 2002 dans les 3 sites expérimentaux. En octobre,

les huîtres étaient âgées de 5 mois et demi à 8 mois, et aucune différence significative de

survie entre les séries n’a été relevée en intra- et inter-sites. Par contre, le fait de mettre les

séries plus tardivement sur estran a permis d’avoir des mortalités exprimées plus rapidement,

résultats qui ont également été observés chez C. virginica (Bricelj et al., 1992).

La mortalité chez le naissain de C.gigas apparaît donc comme « âge

indépendant » dans la première année du cycle de vie, et la date d’introduction sur

estran pendant la période estivale des naissains n’influence pas les mortalités

enregistrées en octobre.

Effet du site :

Chez les bivalves, des effets sites ont été fréquemment observés pour la survie

notamment chez Mytilus edulis (Freeman et Dickie, 1979 ; Dickie et al., 1984), chez Ostrea

angasi (Mitchell et al., 2000), chez Saccostrea commercialis (Hand et al., 1998) ou encore
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chez Crassostrea gigas (Glude, 1975 ; Garcia-Esquivel et al., 2000 ; Fleury et al., 2001b).

Les mortalités les plus importantes se produisent généralement dans des zones aux

caractéristiques estuariennes ou encore dans des zones sous influence océanique mais aux

conditions locales particulières (moindre circulation des eaux, turbidité importante, ressource

trophique importante, sédiment de type vaseux, température de l’eau élevée en été) (Glude,

1975 ; Maurer et al., 1986). En France, Maurer et Comps (1986) ont montré des mortalités de

30 % pour des huîtres d’un an élevées pendant l’été 1983 à Taussat, site considéré à haut

risque de mortalité, contre 3 % au Cap Ferret, site classé à risque limité. Parmi les 3 sites

expérimentaux, le site de la Rivière d’Auray (RA) est caractérisé comme le plus sous

influence continentale de part sa situation géographique, en amont d’un estuaire. Le site de

Ronce-Perquis a été caractérisé depuis de nombreuses années comme étant un site à risque

aussi bien chez les adultes que chez les juvéniles pour des cultures à plat ou en surélevé

(Bodoy et al., 1990 ; Lodato, 1997 ; Soletchnik et al., 1999). Les résultats obtenus dans notre

étude confirment ces observations : le site de la RA a montré les performances des survies les

plus faibles, suivi de Ronce, alors que la BDV est caractérisée par les meilleures survies. De

même, nos résultats confirment ceux obtenus chez les juvéniles en 2001 dans le cadre du

réseau REMORA dont les mortalités de naissain issu de captage naturel ont été de 21 %, 42 %

et 15 % respectivement pour Ronce, RA et BDV (Fleury et al., 2003a).

La comparaison de la dynamique des mortalités entre plusieurs sites indique que la

fréquence d’apparition des mortalités diffère entre les sites (Glude, 1975 ; Perdue et al.,

1981 ; Cheney et al., 2000) ou au contraire, l’apparition des mortalités peut être simultanée en

différents secteurs (Maurer et al., 1986). Dans notre expérience, les trois séries ont été mises

en élevage à différents moments de la période estivale, permettant ainsi de déterminer

l’apparition de la mortalité. En RA, des mortalités significatives (supérieures à 30 %) sont

apparues entre le 5 juillet et le 19 juillet 2001 pour quelques familles des séries 1 et 2, et entre

le 21 août et le 04 septembre 2001 pour les familles de la série 3. A Ronce, seule la série 2

montre une apparition simultanée de la mortalité avec le site RA. Pour la série 1, les

mortalités se sont produites après le 19 juillet, alors que pour la série 3, des mortalités

significatives sont apparues entre la mise en élevage, le 07 août, et le 21 août. En BDV,

aucune mortalité significative ne s’est produite entre le 20 juin et le 02 octobre 2001 pour les

séries 1 et 2. Seule une famille de la série 3 a montré une mortalité importante qui est apparue

entre le 21 août et le 04 septembre. Par conséquent, les mortalités peuvent se déclencher de

façon synchrone entre les sites (série 2 à Ronce et RA ; série 3 en RA et BDV), ou
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également être décalées dans le temps pour une même série dans des sites différents

(série 1 à Ronce et RA ; série 3 à Ronce et RA). Ces variations de la dynamique de la

mortalité estivale entre les sites et entre les séries résultent donc des conditions

environnementales.

Le premier facteur environnemental pouvant intervenir dans le déclenchement des

mortalités estivales de l’huître creuse est la température. Dans la littérature, des températures

élevées ont été à de nombreuses reprises associées aux mortalités estivales chez l’huître du

Pacifique (Tamate et al., 1965 ; Glude, 1975 ; Koganezawa, 1975 ; Ventilla, 1984 ; Maurer et

Comps, 1986 ; Goulletquer et al., 1998 ; Soletchnik et al., 1999 ; Cheney et al., 2000). Dans

le cadre du programme MOREST en France, une température seuil de 19°C a été définie

comme étant la limite à partir de laquelle des mortalités estivales s’exprimaient pour des

valeurs supérieures à ce seuil (Moal et al., 2003 ; Soletchnik et al., 2003). Dans notre étude,

les températures moyennes de l’eau enregistrées pour des laps de temps de 15 jours

(correspondant au pas d’échantillonnage des séries) ont été supérieures à 19°C du 20 juin au

04 septembre 2001 à Ronce et en RA, alors que cette période a été plus courte en BDV,

comprise entre le 19 juillet et le 21 août 2001. Nos données tendent à confirmer l’importance

de cette valeur seuil de 19°C car les mortalités les plus importantes ont été constatées à cette

occasion en RA et à Ronce pour les 3 séries. La température est donc un facteur à prendre

en considération dans la compréhension des mortalités estivales. Par contre, d’après les

données de températures acquises en 2001, les températures moyennes et les évolutions de

celles-ci sont strictement identiques entre les sites de Ronce et RA pour la période comprise

du 20 juin au 19 juillet. Nous avons montré dans le paragraphe précédent que le

déclenchement des mortalités à Ronce et RA était synchrone entre les sites pour la série 2

mais pas en série 1. La température, même si elle est élevée dans ces deux sites comparé à la

BDV, n’est donc pas le facteur environnemental principal responsable des mortalités

observées.

Le second facteur environnemental pouvant-être incriminé dans le déclenchement des

mortalités estivales est le facteur trophique. En effet, les teneurs en chlorophylle a ou la

composition phytoplanctonique ont souvent été suivies dans le cadre d’étude abordant la

compréhension des mortalités estivales chez l’huître creuse (Glude, 1975 ; Maurer et Comps,

1986 ; Maurer et al., 1986 ; Shafee et Sabatie, 1986 ; Bodoy et al., 1990 ; Cheney et al.,

2000). Ce facteur permet d’influencer l’état des réserves énergétiques, réserves qui sont au
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plus bas en période estivale (Heude-Berthelin, 2000). Par conséquent, tout déséquilibre

énergétique peut causer la mort des animaux si les réserves établies préalablement ne suffisent

pas à faire face aux demandes de l’organisme. Dans le cas de notre étude, les données

disponibles concernant la teneur en chlorophylle a entre le 20 juin et le 19 juillet indiquent des

valeurs moyennes de 1,5 µg.l-1 en RA (Allenou et al., 2002), alors qu’elles sont comprises

entre 8,84 µg.l-1 et 10,11 µg.l-1  à Ronce (données REPHY, Ifremer, banque QUADRIGE).

Nous sommes donc dans le même cas de figure que pour la température avec cette fois des

teneurs en chlorophylle a qui diffèrent entre les sites pour la période concernée. Les séries 1 et

2 présentant respectivement une apparition asynchrone et synchrone entre les sites de Ronce

et RA pendant cette période, les données trophiques n’expliquent donc pas les résultats

observés.

D’autres facteurs environnementaux peuvent également déclencher ou être associés à

des mortalités chez les huîtres. Ainsi, Bamber (1990) a obtenu un déclenchement des

mortalités chez Crassostrea gigas pour des pH inférieurs ou égal à 6. Cheney et al. (2000) ont

montré que les mortalités étaient associées en plus des températures de l’eau et de l’air

élevées, à de faibles teneurs en oxygène dissous. Dans le cas de notre étude, ces paramètres

n’ont pas été suivis. Nous ne pouvons donc pas conclure de l’action de ces facteurs sur

l’apparition des mortalités estivales dans les 3 sites ateliers. Une meilleure compréhension des

mortalités estivales nécessite de considérer l’ensemble des facteurs environnementaux

(oxygène dissous, pH, matière en suspension, matière organique particulaire) qui agissent

probablement en synergie pour le déclenchement des mortalités estivales.

Effet des familles de plein-frères :

Les mortalités exprimées entre les familles bi-parentales sont comprises entre 1 % et

83 % à la fin de la période estivale. Cette grande variabilité de la mortalité chez Crassostrea

gigas pour du naissain d’écloserie est en accord avec les résultats obtenus par Perdue et al.

(1981) et Beattie et al. (1980). Par contre aucune information sur la dynamique des mortalités

pour des familles en intra- ou inter-sites n’est disponible dans ces 2 études. Seul Pajot et al.

(1998) ont étudié l’évolution des mortalités en 1997 de 6 familles bi-parentales dans 5 sites

sur le littoral français. Ils ont également obtenu une différence significative de survie entre les

familles bi-parentales, mais surtout constaté un décalage dans l’apparition et l’ampleur des

mortalités, notamment à l’échelle régionale ainsi qu’à l’échelle d’une baie.
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Dans notre étude, l’apparition de la mortalité pour les familles s’est effectuée pendant

toute la période estivale en intra-site et intra-série, et l’intensité de la mortalité a également

évolué pendant cette période. Nous avons montré qu’en RA pour la série 1, des mortalités

supérieures à 30 % sont apparues entre le 5 juillet et le 19 juillet notamment pour les familles

F4-15 et F4-16. A la fin de la période estivale, la famille F3-9 a montré une mortalité de 40%

en RA, mortalité qui est apparue entre le 19 juillet et le 02 octobre 2001. Ensuite, les

mortalités des familles F4-16 et F5-17 sont passées respectivement de 32 % et 20 % le 19

juillet à 57 % et 69 % en octobre 2002. Les familles F4-15, F4-16 et F5-17 ont également subi

des mortalités importantes à Ronce avec respectivement 41 %, 42 % et 22 %, et les épisodes

de mortalités pour ces familles ont eu lieu entre le 19 juillet et le 02 octobre 2001. Par contre

la famille F3-9 n’a montré aucune mortalité importante à Ronce ainsi qu’en BDV. De même,

aucune mortalité significative n’a été relevée pour les familles F4-15, F4-16 et F5-17 en

BDV. En conclusion, la dynamique de la mortalité est spécifique à chaque famille, et elle

diffère entre les sites pour une même famille. Ces 2 points révèlent l’importance du

facteur génétique et de sa plasticité, facteur qui est modulé par l’environnement.

A partir du suivi de la survie des 6 familles bi-parentales effectué par Pajot et al.

(1998), une des familles testées a présenté les mortalités les plus importantes dans l’ensemble

des sites expérimentaux (de 15 à 65 %) traduisant a priori d’une base génétique pour ce

caractère. Dans notre étude, parmi les 44 familles bi-parentales suivies dans les 3 sites

ateliers, certaines familles ont montré des performances de survies extrêmes notamment dans

les sites de Ronce et RA. A la fin de la période estivale, les familles bi-parentales F4-15, F4-

16, F7-25, F8-32, F14-54 et F14-55 ont affiché des mortalités supérieures à 40% en RA et à

Ronce. Ces familles font également partie des moins performantes en terme de survie en

BDV. Cependant, les intensités des mortalités relevées dans ce site ont été moindres. De façon

similaire, les familles F2-5, F10-39, F13-50, F15-57 et F18-72 ont subi moins de 5 % de

mortalités dans l’ensemble des sites expérimentaux. Ce constat met en évidence

l’importance du facteur familiale dans l’expression ou non des mortalités estivales.

Effet des familles de demi-frères :

Aux Îles-de-la-Madeleine, la génétique des stocks est considérée comme un facteur

prépondérant dans l’expression de la mortalité estivale affectant la moule (Myrand et

Bergeron, 1991) confirmant les observations de Dickie et al. (1984). Chez C. gigas,
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l’importance du facteur génétique a également été démontrée, indiquant une possibilité

d’amélioration du caractère pendant les mortalités estivales (Beattie et al., 1980, Beattie,

1984 ; Hershberger et al., 1984 ). Pour autant, aucune étude n’a abordé l’estimation des

paramètres génétiques de la survie en période estivale chez cette espèce. De part notre plan de

croisement et du dispositif multi-sites de testage des performances de survies, notre étude a

permis d’estimer l’héritabilité de la survie du naissain de C. gigas en période estivale. En

octobre 2001, les descendants des différents mâles ont montré des performances de survie

similaires en intra-site et inter-sites avec certaines familles de demi-frères qui ont été

caractérisées par leurs performances de survies extrêmes notamment à Ronce et en RA. Ainsi,

les descendants des mâles 2, 9, 10, 15 et 18 sont caractérisés par de très bonnes survies,

supérieures à 92 % en moyenne en inter-sites. Les descendants des mâles 4, 7, 8 et 14 ont

montré des mortalités élevées comprises entre 30 et 62 % en moyenne en inter-sites indiquant

une base génétique aux variations observées pour ce caractère. En intra- et inter-séries, les

héritabilités estimées sont fortes, comprises entre 0,52 et 2,66 selon la méthode binaire et

entre 0,23 ± 0,35 et 1,21 ± 0,57 selon la méthode ASReml (tableau 13) démontrant que la

majorité de la variance phénotypique de la survie est d’origine génétique.

En aquaculture, peu d’études ont abordé l’estimation de la survie. Chez la moule

(Mytilus edulis), Mallet et al. (1986) ont obtenu pour la survie une héritabilité nulle au stade

larvaire, alors qu’au stade adulte, les héritabilités de la survie étaient comprises entre 0 et 0,15

± 0,44. Chez Crassostrea gigas, l’héritabilité de la survie est la plus importante au stade

larvaire avec 0,55 ± 0,40 contre –0,02 ± 0,07 pour les juvéniles (Ernande et al., 2003). Lannan

(1972) a également obtenu chez C. gigas une héritabilité non nulle au stade larvaire avec 0,31

± 0,06. Jónasson et al. (1999) ont montré chez Haliotis rufescens, en utilisant la méthode des

caractères à seuil, une héritabilité au sens large pour la survie de 0,11 pour les juvéniles âgés

de 4 mois, sans observer de variance génétique additive. Ernande (2001) a également estimé

par la même méthode l’héritabilité de la survie, de la croissance et de l’effort reproducteur

chez des huîtres creuses âgées de 18 mois en milieu naturel et en milieu contrôlé. Les résultats

indiquent que la survie présente les héritabilités les plus fortes avec 0,28 ± 0,18 et 0,23 ± 0,19

respectivement en milieu contrôlé et en milieu naturel. Dans le cas de notre étude, nous avons

obtenu des héritabilités beaucoup plus importantes comprises entre 0,52 et 2,66 en intra-série

et égale à 1,65 en inter-séries selon la même méthode d’estimation (tableau 13). Les

différences entre l’étude de Ernande (2001) et la notre, réside uniquement dans l’âge des



Section 2 – Partie II : Première génération caractérisation sur estran en 2001

154

cheptels avec pour notre étude des animaux âgés entre 6 et 8 mois contre 18 mois pour l’étude

de Ernande (2001). Pour la série 1, l’héritabilité de la survie en période estivale a été la plus

faible avec 0,52, se rapprochant de la valeur obtenue en milieu naturel par Ernande (2001).

Dans les deux cas, l’héritabilité de la survie a été estimée à partir de 5 familles de demi-frères.

Pour les séries 2 et 3, les estimations ont été effectuées à partir de 6 familles de demi-frères et

les valeurs obtenues ont été beaucoup plus importantes avec 1,30 et 2,66 respectivement pour

les séries 2 et 3. Le choix aléatoire des parents dans la population d’origine explique les

variations observées de la variance génétique entre les séries. Les écart-types obtenus par la

méthode ASReml en intra-série sont importants du fait du faible nombre de familles utilisées

pour estimer l’héritabilité de la survie. Ce résultat a été fréquemment observé chez les

bivalves (Longwell, 1976 ; Losee, 1978 ; Gjedrem, 1983 ; Ernande et al., 2003). L’effet série

n’étant pas significatif à la fin de la période estivale, l’héritabilité de la survie a pu être

estimée à partir des 17 familles de demi-frères et des 43 familles de plein-frères (la famille

F6-21 ayant été exclue des analyses). L’estimation obtenue est alors plus précise avec une

héritabilité de 1,65 et 0,89 ± 0,29 respectivement pour les méthodes à caractères seuil et la

méthode ASReml, indiquant que le caractère « survie » en période estivale chez du

naissain de moins d’un an est fortement héritable.

L’héritabilité de la survie en période estivale a été obtenue à partir de naissain

d’écloserie, et les résultats ont montré une forte composante génétique du caractère. Par

conséquent, la sélection naturelle devrait favoriser les animaux résistants au cours de

générations entraînant une réduction, voir la disparition des mortalités estivales. En France,

les juvéniles issus de captage naturel montrent des épisodes récurrents de mortalité en période

estivale (Fleury et al., 2001a,b ; Fleury et al., 2003a,b). L’une des hypothèses expliquant la

contradiction de ces résultats implique les différences du parcours zootechnique entre les

cheptels d’écloserie et ceux issus de captage naturel dans la première année du cycle de vie

entraînant alors des différences physiologiques entre ces deux cheptels. En effet dans notre

étude, les familles ont été produites en hiver et au printemps, puis les naissains ont été

disposés sur estran dès l’âge de 5 mois. Ces cheptels peuvent alors développer la

gamétogenèse dès les premiers mois du cycle de vie lorsque les conditions environnementales

le permettent. Dans le milieu naturel, le cycle de vie de C. gigas en France montre un

recrutement des larves principalement en juillet et en août. Le naissain connaît donc son

premier été sur estran l’année suivante, et les mécanismes liés à la reproduction se mettent en

place plus tardivement en comparaison des cheptels d’écloserie. Ces parcours zootechniques
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permettent alors d’exprimer des différences physiologiques entre les cheptels d’écloserie et

ceux issus de captage naturel dans les premiers mois du cycle de vie (gamétogenèse, réserves

disponibles…). Par conséquent, la composante génétique de la survie est observable pour les

cheptels d’écloserie dès la première année du cycle de vie mais non pour ceux issus de

captage naturel. Ainsi, la survie apparaît comme un caractère neutre pour les cheptels issus du

milieu naturel. La seconde hypothèse propose une corrélation génétique négative entre la

survie et un second caractère lié à la fitness. Les maintiens du polymorphisme de la survie et

du caractère associé seraient alors assurés par les variations spatiale et temporelle de

l’environnement.

4.2. Croissance

Le taux de croissance de Crassostrea gigas est connu comme étant maximal durant la

première année du cycle de vie, ou pour des animaux de petites tailles en comparaison aux

classes de taille supérieures (Berthome et al., 1986 ; Shafee et Sabatie, 1986 ; Brown et

Hartwick, 1988a ; Boudry et al., sous presse). Par conséquent, les jeunes naissains constituent

un matériel biologique de premier choix pour l’étude de la variation de la croissance chez les

huîtres.

4.2.1. Familles de plein-frères

Effet du site :

Des différences de croissance attribuées à des effets sites ont été à de nombreuses

reprises documentées chez les mollusques bivalves comme la moule (Dickie et al., 1984), le

tridacne (Foyle et al., 1997), la palourde (Gribben et al., 2002), l’huître plate (Mitchell et al.,

2000) ou encore l’huître creuse (Sparks et Chew, 1960 ; Brown et Hartwick, 1988a ; Arizpe,

1996 ; Soletchnik et al., 1999 ; Fleury et al., 2001b). En France, dans le cadre du réseau

REMORA, les performances de croissance d’un lot de naissain C. gigas issu de captage

naturel montrent en 2001 des taux de croissance pondérale de 1,41 % à Ronce, 0,88 % en RA

et 1,78 % en BDV pendant la période estivale (Fleury et al., 2003a). Dans le cas de notre

étude, des différences de croissance entre les sites ont été observées en intra- et inter-séries au

02 octobre 2001 pour les familles de plein- et demi-frères. Pour toutes les séries, les

croissances ont été les meilleures en BDV, suivi de Ronce. De même, le site de la RA a
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présenté les performances de croissance les plus faibles pour les 3 séries, confirmant les

observations obtenues dans REMORA. Ces différences de croissance entre les sites pour

toutes les séries sont donc la conséquence des facteurs environnementaux.

Chez C. gigas, la croissance est principalement dépendante de 3 facteurs qui sont le

temps d’immersion, la température de l’eau de mer, et surtout de la disponibilité en nourriture

(Héral et Deslous-Paoli, 1991). Pour le premier facteur, les trois sites ont été choisis avec des

temps d’immersion identiques. Il n’est donc pas responsable des différences de croissance

observées entre les 3 sites. Pour le second facteur, les évolutions de la température dans les 3

sites ateliers indiquent des températures plus importantes à Ronce et en RA avec en moyenne

respectivement 20,1°C et 19,7°C (figure 20). Le site de la BDV se distingue des deux autres

par des températures plus basses avec en moyenne 18,3°C pour la période du 20 juin au 02

octobre 2001. D’après les données de température, la croissance aurait dû être la meilleure

dans les sites avec des températures plus élevées. De plus, pour la première série à P2, le gain

en poids total est supérieur de 24 % pour les naissains élevés à Ronce en comparaison de ceux

élevés en RA. Or les évolutions de la température dans ces 2 sites sont strictement identiques

pendant le premier mois d’élevage. Par conséquent dans notre étude, la température n’est pas

le principal facteur responsable des croissances observées dans les 3 sites expérimentaux.

Enfin, concernant le troisième facteur, le dosage de la chlorophylle a permet de déterminer de

façon quantitative la fraction particulaire végétale vivant dans les eaux marines. Ce paramètre

est donc fondamental pour apprécier l’état trophique du milieu car il caractérise l’importance

de la biomasse phytoplanctonique, principal aliment des coquillages filtreurs (Allenou et al.,

2002). Les teneurs en chlorophylle a dans les 3 sites ateliers ont montré les concentrations les

plus faibles en RA (Allenou et al., 2002), et des concentrations similaires ont été obtenues

entre le site de Ronce et la BDV (données REPHY, Ifremer, banque QUADRIGE). Même, si

ces données peuvent expliquer les faibles croissances en RA, elles ne sont pas concordantes

avec les croissances obtenues en BDV et à Ronce.

Par contre les interactions entre la température, le facteur trophique et la reproduction

pourraient expliquer les performances de croissance des naissains des 3 séries dans les 3 sites

ateliers. Chez les huîtres, le phénomène de la gamétogenèse est depuis longtemps rapporté dès

la première année du cycle de vie (Coe, 1931 ; Coe, 1932 ; Galtsoff, 1961 ; Joseph et

Madhyastha, 1984 ; Dinamani, 1987 ; Morton, 1990). Dans le cadre de notre étude et dès le

stade de la nurserie, quelques individus ont présenté une maturation de la gonade pour des

individus âgés de moins de 6 mois. Maurer et al. (1986) ont observé que l’évolution de la
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gamétogenèse pour des huîtres d’une année est très asynchrone d’un individu à l’autre en

comparaison à des huîtres de deux ans, ce qui pourrait expliquer pourquoi seule une partie des

animaux était en phase de reproduction en nurserie. Pajot et al. (1998) ont également montré

pour du naissain d’écloserie de C. gigas, que les premières observations de gamétogenèse sont

obtenues sur des animaux âgés d’environ 16 semaines, et ayant vécu environ 20 jours sur

estran. Ces auteurs ont également obtenu des huîtres sexuellement matures dès l’âge de 4

mois. La production en écloserie d’huîtres C. gigas permet donc, de par les conditions

optimales et intensives qu’elles rencontrent, une première gamétogenèse moins de 6 mois

après la production de ces cheptels. Après la période de nursage, les animaux ont été mis en

élevage dans les 3 sites ateliers. La mise sur estran de ces cheptels peut ainsi entraîner une

poursuite de cette gamétogenèse, et également la déclencher pour les individus ne l’ayant pas

encore débutée si les conditions environnementales rencontrées le permettent. Coe (1932) a

démontré chez Crassostrea virginica que la gamétogenèse dépendait essentiellement de la

température et de la ressource trophique. Il a également observé pour du naissain de moins

d’un an, qu’une plus grande proportion d’animaux devenait sexuellement mature dans les

zones avec des températures d’eau de mer chaudes comparée à des zones où les températures

de l’eau sont plus froides. Ainsi pour notre étude, il est possible qu’une plus grande

proportion d’huîtres soit devenue sexuellement mature dans les sites de Ronce et RA, de part

les températures de l’eau supérieure de 1,4°C à 1,8°C en moyenne en comparaison au site de

la BDV. Les naissains alloueront donc plus d’énergie pour la croissance en gonade comparée

au soma dans ces deux sites. En revanche, les naissains auront plus d’énergie à allouer à la

croissance en soma en BDV, d’où les meilleures croissances en poids total sur ce site. La

différence de croissance obtenue entre les sites de Ronce et RA seraient alors expliquer par

des niveaux trophiques plus importants à Ronce par rapport à RA. En conclusion, les

meilleures performances de croissance du naissain en BDV en comparaison aux 2 autres

sites seraient la résultante d’une plus grande allocation d’énergie au soma grâce à des

eaux plus froides et à un niveau trophique important. Les meilleures croissances des

naissains à Ronce en comparaison à RA pour des efforts reproducteurs similaires

résulteraient plus du facteur trophique.

Effet de la série :

La mise en élevage des cheptels a été déterminée en fonction de la taille des naissains.

C’est pourquoi aucune différence de poids total individuel n’a été relevée entre les séries à P0.
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Le plan expérimental utilisé permet également d’étudier la croissance de naissain d’écloserie

pour différentes dates d’introduction sur estran en période estivale. Dans la littérature, la date

d’introduction de naissain d’écloserie sur les performances de croissance a été très peu étudiée

chez les huîtres. Pour Crassostrea gigas, Garcia-Esquivel et al. (2000) ont produit deux

cohortes de naissain d’écloserie qu’ils ont disposé respectivement mi-avril et mi-juillet dans 2

sites au Mexique. A l’intérieur d’un même site, ils n’ont pas observé de différence de

croissance entre les cohortes. Le résultat contraire a été obtenu par Bricelj et al. (1992) qui ont

testé les performances de croissance de Crassostrea virginica dans l’Oyster Bay (Etat de New

York) pour des cohortes produites en mars et avril 1991. Pour une même date d’introduction

sur estran en juin, la comparaison des performances de croissance indique une meilleure

croissance pour les huîtres produites en avril. Dans notre étude, aucune différence de

croissance entre les séries n’a été mise en évidence à Ronce et RA après un mois d’élevage

(tableau 14-P2). Au contraire en BDV, les naissains disposés début août ont montré les

meilleures performances de croissance, suivi des naissains disposés mi-juin, alors que ceux

disposés début juillet ont montré les moins bonnes performances de croissance après un mois

d’élevage. Les performances de croissance entre les séries dépendent donc de la date

d’introduction via les facteurs environnementaux des trois sites mais également des

mortalités. En BDV, les mortalités sont restées inférieures à 7 % en moyenne pour les 3 séries

concernant le prélèvement après un mois d’élevage sur estran (tableau 10-P2). L’absence de

mortalité pour ce site permet donc de déterminer l’importance des facteurs environnementaux

sur les performances de croissance sur ce site. En effet, les températures relevées pendant le

premier mois de testage sur estran en BDV étaient de 17,8°C, 18,6°C et 18,9°C

respectivement pour les séries 1, 2 et 3 (figure 20). De plus les concentrations en chlorophylle

a pendant le premier mois d’élevage ont été les plus importantes pour la série 1, puis pour la

série 2. Elles ont été les plus faibles pour la série 3 (données REPHY, Ifremer, banque

QUADRIGE). La combinaison de la ressource trophique et de la température peut ainsi

expliquer une partie des performances de croissance entre les séries en BDV. Au contraire à

Ronce et en RA, les performances de croissance des 3 séries à P2 ne montrent pas de

différence entre les 3 séries. Les températures de l’eau de mer pendant le premier mois

d’élevage sont passées de 20°C pour la série 1 à 21,4°C pour la série 3 à Ronce, et de 20,2°C

pour la série 1 à 21,1°C pour la série 3 en RA (figure 20). Les concentrations en chlorophylle

a ont montré des teneurs inférieures à 1,5 µg.l-1 pendant toute la caractérisation sur estran en

RA (Allenou et al., 2002). A Ronce, le phytoplancton demeure abondant en juin et juillet

2001 avec des concentrations comprises entre 5 et 7 µg.l-1. Un bloom phytoplanctonique a été
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observé en août avec une concentration comprise entre 11 et 14 µg.l-1 (Faury et al., 2002).

Même si une différence de croissance entre les sites de Ronce et RA est observée pour les 3

séries, ces données de températures et de ressources trophiques auraient dû favoriser de

meilleures croissances pour la série 3, puis pour la série 2. Enfin la série 1 aurait du montrer

les moins bonnes performances de croissance. L’absence de différence de croissance entre les

séries résulterait donc de la conséquence d’épisodes de mortalités. En effet, Bricelj et al.

(1992) ont remarqué une diminution de la croissance lors des épisodes de mortalités chez le

naissain de Crassostrea virginica. Dans leur étude, en supplément des deux cohortes

produites en mars et avril 1991 puis disposées sur estran en juin, ils ont également produit une

3ème cohorte en juin mise sur estran fin juillet. Le suivi de la croissance indique pour les 3

cohortes une diminution de la croissance lors des épisodes de mortalités, soit entre les 11 et

26 juillet pour les 2 premières cohortes, et entre les 9 et 23 août pour la dernière cohorte. Dans

notre étude, les mortalités après un mois d’élevage ont été de plus en plus importantes lorsque

les séries ont été mises sur estran tardivement. Ces mortalités ont donc pu entraîner une

réduction de la croissance des séries 2 et 3 dans les sites de Ronce et RA pendant le premier

mois de testage in situ. Par la même occasion, ces résultats expliquent l’interaction trouvée

entre les sites et les séries à P2. Les performances de croissance entre les séries en BDV

après un mois d’élevage sont principalement dépendante de la température et de la

ressource trophique. Pour les sites de Ronce et RA, ces paramètres environnementaux

auraient dû également permettre une meilleure croissance des huîtres disposées plus

tardivement sur estran. Les épisodes de mortalités estivales plus importants pour les

séries 2 et 3 en comparaison de la série 1, pourraient être alors responsables de la

diminution de la croissance, et expliqueraient l’absence de différence de croissance entre

les séries dans ces 2 sites.

A la fin de la période estivale et dans les 3 sites, les croissances ont été les meilleures

pour les lots de la série 3, puis pour les lots de la série 2 et enfin les lots de la série 1 ont

montré les moins bonnes performances de croissance. Par contre, aucune différence

significative de mortalité entre les séries n’a été obtenue à la fin de la période estivale. Par

conséquent, la mortalité n’intervient plus dans l’explication des croissances obtenues à la fin

de la période estivale. Les principaux facteurs responsables des résultats obtenus proviennent

donc des niveaux trophiques et thermiques. De la même manière, l’interaction entre ces 2

facteurs et la reproduction permet d’expliquer les différences de croissance entre les séries.

Les températures moyennes relevées entre le second prélèvement et point final dans les 3 sites
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ateliers montrent une diminution régulière des températures. Les températures moyennes les

plus élevées ont été obtenues en série 1 avec 20,1°C, 19,6°C et 18,5°C respectivement pour

Ronce, RA et BDV. Pour la série 2, les températures moyennes entre P2 et P3 étaient de

19,7°C, 19,3°C et 18,3°C respectivement pour Ronce, RA et BDV. Enfin, les températures

entre P2 et P3 de la série 3 ont été les plus basses avec 17,4°C à Ronce, 17,0°C en RA et

17,2°C en BDV. Ces différences de températures moyennes entre les séries dans les 3 sites

laissent suppose qu’une plus grande proportion d’huîtres a été sexuellement mature en série 1

en comparaison aux deux autres séries. De même, la série 3 est celle où la gamétogenèse a été

la moins importante pour les 3 sites. Par conséquent, l’allocation d’énergie pour la croissance

germinale a été la plus importante pour la série 1, et la moins importante pour la série 3.

L’allocation pour la croissance en soma a été la plus importante en série 3 alors qu’elle a été

la plus faible en série 1. A la fin de la période estivale, la température et la reproduction

sont donc les principaux facteurs expliquant les performances de croissance entre les

séries dans les 3 sites ateliers. En effet, les températures plus froides rencontrées à la fin

de la période estivale favorisent la croissance en soma au détriment de la croissance du

compartiment germinal.

4.2.2. Familles de demi-frères

Chez les bivalves, le taux de croissance est connu comme étant très variable entre

individus d’un même âge et élevés dans un environnement commun indiquant une

composante génétique pour la croissance (Galtsoff, 1964 ; Haley et Newkirk, 1977 ; Zouros et

al, 1980 ; Jarayabhand et Newkirk, 1989 ; Collet et al., 1999). La détermination des

paramètres génétiques de la croissance aux stades juvéniles et adultes montre que la sélection

permet d’améliorer de façon significative les traits se rapportant à la croissance (Strömgren et

Nielsen, 1989 ; Rawson et Hilbish, 1990 ; Ibarra et al., 1999 ; Nell et al., 1999). L’héritabilité

de la croissance du poids total a fait l’objet de nombreuses études chez les huîtres (Lannan,

1972 ; Haley et al., 1975 ; Toro et Newkirk, 1990 ; Jarayabhand et Thavornyutikarn, 1995 ;

Toro et al., 1995 ; Davis, 2000, Ernande, 2001), compte tenu que ce paramètre intervient de

façon importante dans les rendements d’élevage. Dans notre étude, les estimations des

héritabilités du poids total individuel ont été déterminées en intra- et inter-sites ainsi qu’en

intra- et inter-séries.
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A la mise sur site, les naissains étaient âgés de 3,5 mois en série 3, 4 mois en série 2 et

4,5 mois en série 1. Des différences de poids total individuel entre les mâles ont été obtenues

en intra- et inter-séries suggérant une base génétique pour la croissance. Les estimations

d’héritabilité confirment ce résultat avec 19 à 57 % de la variance phénotypique qui est

d’origine génétique en intra-série, pour une moyenne de 41 % en inter-séries (tableau 18).

Pour un plan de croisement et un parcours zootechnique identiques de l’élevage larvaire à la

micronurserie, nos résultats sont différents de ceux obtenus par Ernande et al. (2003). Ces

auteurs ont obtenu pour des animaux âgés de 6 mois en nurserie, une héritabilité au sens strict

de –0,01 ± 0,02 pour le poids. La densité et le temps d’élevage en nurserie pourraient

expliquer ces différences entre les 2 études. Dans notre étude, la densité a été plus importante

ce qui a pu entraîner une plus grande compétition pour la ressource trophique et donc

l’obtention d’une plus grande variance génétique dans ces conditions.

Après un mois d’élevage, une différence significative de poids individuel total entre

les mâles en intra-série et inter-site, est constatée uniquement pour la série 3 (tableau 16). La

base génétique de ce trait est donc plus importante pour cette série en comparaison des séries

1 et 2 lorsque les animaux sont sur estran. Pour les séries 1 et 2 en inter-site, la variance

génétique additive est pratiquement 5 fois moins importante comparé à celle de la série 3

(tableau 18). Le choix aléatoire des parents choisis pour la constitution de chaque série

pourrait expliquer ce résultat.

Dans le cas de l’analyse de la croissance entre les familles de demi-frères, aucune

différence de croissance entre les séries n’a été observée entre P0 et P2 et entre P2 et P3. Les

séries ont donc été regroupées pour une meilleure estimation de l’héritabilité qui a été

déterminée à partir des 17 familles de demi-frères et des 43 familles de plein-frères. A la fin

de la période estivale, la variance génétique additive estimée à Ronce est identique à celle

obtenue à Bouin à P0. Pour les deux autres sites ateliers, la proportion de la variance

génétique additive est plus faible avec 24 % et 23 % respectivement en RA et BDV (tableau

18). La mortalité ne semble pas être responsable de la baisse de la variation génétique dans

ces deux sites étant donné que les mortalités sont restées inférieures à 6,4 % en moyenne en

BDV contre 24,5 % en RA (tableau 10). De plus, le site de Ronce a montré une mortalité

moyenne de 15,7 % pendant la période estivale sans que la variance génétique du poids

individuel total ne soit affectée. Les mortalités estivales n’ont donc aucune influence sur la

variabilité génétique de la croissance après la période estivale chez les juvéniles de

l’huître creuse. Les mêmes conclusions peuvent être obtenues à partir de l’analyse intra-
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série, notamment avec la série 2 pour laquelle la variance génétique additive était nulle ou très

faible dans les 3 sites.

Davis (2000) a trouvé des héritabilités du poids total de 0,10 ± 0,05 et 0,51 ± 0,15 pour

du naissain de C. virginica âgé de 7 mois. Il suggère que l’amélioration du taux de croissance

est envisageable par la sélection même si la variation de la variance génétique additive est

importante. Dans notre étude, les héritabilités sont comprises entre 0,23 ± 0,15 et 0,41 ± 0,21

en intra-site et inter-séries (tableau 18). Nos résultats montrent donc également les

possibilités d’améliorer la croissance pour du naissain de C. gigas.

Des variations de la variance génétique additive entre différents environnements ont

été décrites notamment chez Mytilus edulis (Mallet et al., 1986) ou encore Mercenaria

mercenaria (Rawson et Hilbish, 1991). Excepté pour la série 2, la variation de la variance

génétique additive entre les 3 environnements en intra-série indique des différences entre les

mâles plus importantes à Ronce comparé aux 2 autres sites. Pour les sites de RA et BDV, les

différences entre les mâles sont plus importantes en RA pour la série 1, et le contraire a été

obtenu pour la série 3. La variabilité environnementale favorise donc des familles au

détriment d’autres, et elle traduirait l’interaction « génotype-environnement », indiquant que

la sélection doit être réalisée pour chaque environnement.

Enfin, au contraire du diamètre maximum au stade larvaire, l’héritabilité du poids total

montre des valeurs plus importantes au stade juvénile. Le même constat a été obtenu chez

Mytilus edulis par Mallet et al. (1986) qui ont obtenu une héritabilité faible pour la longueur

de la coquille de 0,11 ± 0,02 contre 0,62 ± 0,06 au stade juvénile. Ces résultats suggèrent que

les mécanismes physiologiques impliquées dans la croissance dépendent du stage de

développement (Strömgren et Nielsen, 1989).

4.3. Rendement

Effet du site :

Le rendement en poids total est un paramètre très important qui dépend de la

croissance et de la survie des individus. En France, ce paramètre est suivi dans le cadre du

réseau REMORA avec une biomasse multipliée par 2 pour les adultes et des différences
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significatives de rendement entre les sites pour la Bretagne sud (Fleury et al., 2001b). Des

différences de rendements ont également été obtenues chez les adultes entre 15 sites

expérimentaux sur le banc ostréicole de Ronce-Perquis (Soletchnik et al., 1999). Ces auteurs

ont montré après 7 mois d’élevage, des rendements en poids total compris entre 2 % et 85 %

pour les huîtres élevées sur table, et compris entre –10 % et 49 % pour les élevages à plat.

Dans le cas de notre étude, le rendement journalier moyen est également significativement

différent entre les sites pour toutes les séries et les 3 points d’échantillonnage (tableau 19). A

la fin de la période estivale, les meilleurs rendements journaliers moyens en intra- et inter-

séries ont été obtenus en BDV, puis à Ronce alors que le site RA a présenté les rendements

journaliers moyens les plus faibles (tableau 19). Les différences de rendement obtenues entre

les sites à la fin de la période estivale sont en réalité la conséquence directe des performances

de survie et/ou de croissance.

Effet de la série :

Dans le cadre de notre étude, les rendements journaliers ont été différents entre les

séries en intra-site pour les trois dates d’échantillonnage, excepté à Ronce pour P1. De même,

les périodes pour lesquelles les taux de rendements journaliers ont été les meilleurs diffèrent

entre les sites. Pour exemple la série 2 après un mois d’élevage, où les meilleurs rendements

ont été constatés entre la mi-juin et la mi-juillet pour la série 1 à Ronce avec 4,54 %.j-1, de la

mi-juin à la fin juillet pour les séries 1 et 2 en RA avec 2,75 %.j-1, et en août pour la série 3 en

BDV avec 5,54 %.j-1 (tableau 19). Ayant des différences de survie et de croissance entre les

sites et les familles pour l’ensemble des séries, les différences de rendement observées

proviennent donc de ces 2 traits qui sont eux-mêmes modulés par les facteurs

environnementaux rencontrés dans chacun des sites pendant la période estivale.

Effet des familles de plein-frères :

Une interaction « génotype-environnement » a été observée récemment pour

Crassostrea gigas, pour le rendement pour les sites de « Totten Inlet » et « Yaquina Bay »,

suggérant que les performances relatives des familles testées diffèrent entre les 2

environnements (Langdon et al., 2003). Dans notre étude, l’interaction « site-famille » est

significative pour la série 1, la série 2 et en inter-séries (tableau 20). Les familles de ces séries

montrent donc des performances de rendements différents entre les 3 sites. Pour exemple, la
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famille F8-29 de la série 2 a présenté en octobre 2001, la meilleure performance de rendement

en BDV (9,3 %.j-1) parmi les 15 familles de cette série, alors qu’elle a montré la deuxième

plus faible performance de rendement en RA (1,6 %.j-1) (figure 30). Cette différence de

classement de cette famille entre les sites est uniquement due aux performances de survie

avec 85,3 % en BDV contre 24,5 % en RA. Ainsi toutes les familles ne présentant pas de

mortalité dans les sites de Ronce et RA à la fin de la période estivale ont les rendements les

plus importants (F2-5 ; F2-8 ; F9-34 ; F10-39 ; F15-57 ; F15-58) (figures 29, 30 et 31). A

l’opposé, dès que les familles montrent des mortalités (F4-15 ; F4-16 ; F7-25 ; F8-32 ; F14-

54 ; F14-55), leurs rendements sont alors les plus faibles (figures 29, 30 et 31). Le rendement

est donc expliqué à plus de 75 % par la survie pour les séries 1 et 2 à Ronce et en RA, excepté

à Ronce pour la série 1. Pour ce cas, la croissance et la survie interviennent respectivement à

49 % et 50 % dans l’explication du rendement (figure 33) car la mortalité moyenne relevée en

octobre était inférieure à 12 % (tableau 10). Pour le site de la BDV, les mortalités ont toujours

été inférieures à 10 % pour les familles des séries 1 et 2, sauf pour les familles F7-25 et F8-32

avec respectivement 20 % et 15 %. Le rendement entre les familles a donc été dépendant en

grande partie de la croissance avec 92 % et 86 % respectivement pour les séries 1 et 2, alors

que la survie explique moins de 10 % des performances de rendement (figure 33). Ces

résultats expliquent les interactions obtenues pour les séries 1 et 2, et donc aussi en inter-

séries.

Pour la série 3, aucune interaction n’a été trouvée entre les familles et les sites. Des

mortalités importantes de 24 % (F14-55) et 44 % (F14-54) ont touché pour la première fois 2

familles de la série 3 en BDV. Les rendements de ces 2 familles ont donc été les plus faibles

de la série 3 avec 3,1 %.j-1 et 4,6 %.j-1 respectivement pour F14-54 et F14-55 (figure 31). Par

conséquent, dès que des mortalités importantes touchent des familles en BDV, la part

explicative du rendement par la survie devient plus importante avec 53 % contre 46 % pour la

croissance. Ces familles ont également subi des mortalités à Ronce et RA avec des mortalités

comprises entre 65 % et 83 %. Le rendement de la série 3 est alors expliqué respectivement

pour Ronce et RA, à 68 % et 92 % par la survie contre 31 % et 6 % par la croissance (figure

33). Les rendements des familles de la série 3 dans les 3 sites ont donc été affectés de la

même manière par les mortalités ce qui explique l’absence d’interaction entre les familles et

les sites. D’après ces résultats, la mortalité est le principal facteur intervenant dans les

différences de rendement des familles entre les 3 sites. Le même constat a également été

relevé chez la moule Mytilus edulis. En 1971, l’étude du rendement dans la baie de Saint

Margaret et dans le bassin de Bedford indiquait que la mortalité était le principal facteur
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intervenant dans les différences de production entre les 2 environnements (Freeman et Dickie,

1979). Les pourcentages de mortalité obtenus dans notre étude en intra- et inter-séries dans les

3 sites permettent même de quantifier l’importance de la survie et de la croissance sur les

rendements des juvéniles en fonction des taux de mortalités observés dans les 3 sites selon le

tableau 24. Ce tableau nous informe pour des mortalités excédant 15 % que la croissance

intervient faiblement (25 %) dans les valeurs de rendements d’élevages en comparaison à la

survie (75 %). Le rendement d’élevage. Par conséquent, les professionnels devront privilégier

les zones de cultures caractérisées par de très bonnes performances de survie pour les

juvéniles s’ils souhaitent obtenir des rendements d’élevages élevés.

Tableau 24 : Influence du taux de mortalité concernant les parts explicatives du

rendement par la croissance et la survie chez les juvéniles de l’huître creuse Crassostrea

gigas.

Rendement
Mortalité (%)

% expliqué par la croissance % expliqué par la survie

0-8 90 10

8-15 50 50

15-25 25 75

> 25 10 90

Effet des familles de demi-frères :

Des différences significatives de rendement journalier entre les mâles ont été obtenues

pour les séries 2 et 3, ainsi qu’en inter-sites suggérant une composante génétique (tableau 21).

Langdon et al. (2003) ont obtenu des héritabilités réalisées fortes comprises entre 0,22 ± 0,11

et 0,77 ± 0,22 sauf pour la cohorte « 7 » à Tomales Bay (0,01 et 0,10). Dans notre étude, les

estimations des héritabilités à la fin de la période estivale sont également fortes, mais la

méthode d’estimation de l’héritabilité du rendement ne semble pas adaptée car pratiquement

toutes les valeurs excédent 1 (tableau 22). Le rendement étant la résultante d’un caractère à

seuil (la survie) et d’un caractère continu (la croissance), et dont les contributions pour

expliquer le rendement diffèrent entre les sites et les séries, l’estimation de l’héritabilité du

rendement est plus sujet à ces variations. L’utilisation de la sélection afin d’obtenir la réponse
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à la sélection apparaît comme une meilleure méthode pour estimer l’héritabilité du rendement,

méthode qui a été employée par Langdon et al. (2003).

5. Conclusion

A la fin de la période estivale et pour des juvéniles de Crassostrea gigas âgés entre 5,5

mois et 8 mois en 2001, le site de la BDV présente les meilleures performances de survie, de

croissance et de rendement pour les 3 séries. Les performances les plus faibles pour ces trois

caractères sont également obtenues pour les 3 séries, en RA. Enfin le site de Ronce montre

des performances intermédiaires. Concernant la mortalité estivale, l’intensité de ce

phénomène reste faible en BDV, avec 6,4 %, modéré à Ronce avec 15,7 %, et importante en

RA avec 24,5 %. Les conditions environnementales modulent l’intensité des épisodes de la

mortalité estivale.

L’effet série qui correspond à la date d’introduction des cheptels pendant la période

estivale et à l’âge du naissain montre que la mortalité estivale apparaît « âge indépendant » et

qu’elle se produit en 2001 principalement entre le début juillet jusqu’au début septembre. Par

conséquent, les productions de naissain d’écloserie peuvent être touchées par ces mortalités

pendant la totalité de la période estivale si l’environnement est défavorable.

L’apparition et la dynamique de la mortalité est spécifique à chaque famille et elles

sont également dépendantes des sites.

Il existe une composante génétique importante de la survie en période estivale pour les

naissains avec 81 % de la variance phénotypique qui est expliquée par la variance génétique

additive. L’amélioration génétique de C. gigas via la production de naissains d’écloserie

sélectionnés devrait permettre ainsi à la profession de s’affranchir d’une partie notable des

mortalités estivales.

Les performances de croissance dépende principalement de l’interaction entre (1)

l’hôte, par l’intermédiaire de la base génétique de la croissance et de l’implication de la

reproduction, et (2) l’environnement, par l’intermédiaire de la température et de la ressource

trophique. De même, la variabilité génétique de la croissance pendant l’élevage in situ n’est

pas influencée par les mortalités estivales.

Enfin, il apparaît clairement que le rendement est principalement dépendant de la

survie pour le naissain de l’huître creuse. Il est donc fortement conseiller à la profession

ostréicole de disposer leurs naissains dans un site caractérisé à forte survie (> 90 %) plutôt

que dans un site à forte croissance pour optimiser les rendements.
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D. Caractérisation sur estran en 2002 des familles sélectionnées en première

génération : importance du parcours zootechnique

1. Introduction

La dynamique de la mortalité estivale en intra- et inter-annuelle a été étudiée à de

nombreuses reprises chez C. gigas. En variabilité inter-annuelle, Glude (1975) a montré que

du naissain transféré au printemps ne subissait aucune mortalité la première année. Lors du

second été, les mortalités atteignaient 20 à 30% pour les zones connues à fort potentiel de

morbidité, et dans les années critiques, les taux de mortalité variaient de 30 à plus de 50%

pour la troisième et la quatrième saison d’élevage. A contrario, Garcia-Esquivel et al. (2000)

ont observé en intra-annuelle que l’essentiel des mortalités se produisait pendant le premier

mois post-fixation. Au Japon, le suivi de la mortalité d’un lot d’huîtres de 2 ans de mai à

octobre 1965 dans la baie de Matsushima a montré une absence de mortalité jusqu’en juillet.

Ensuite, les taux de mortalité relevés chez le groupe d’huîtres utilisé étaient de 23 % en août,

16 % en septembre et 8 % en octobre (Imai et al., 1968). Dans le cadre du suivi des

rendements aquacoles en France (réseau IFREMER Remora), les mortalités observées chez

les juvéniles se produisent essentiellement en été, alors que les adultes montrent les mortalités

les plus importantes au printemps (Fleury et al., 2001b). La comparaison de 2 lots appartenant

aux classes d’âge de 1 an et inférieur à 1 an montre que les huîtres les plus jeunes ont des taux

de mortalité plus élevés comparés aux huîtres d’une année (Brown et Hartwick, 1988b). Ces

auteurs montrent que les jeunes huîtres ont une plus faible tolérance aux fluctuations

environnementales comparées aux huîtres plus âgées. Maurer et al. (1986) indiquent

également une mortalité plus importante pour des cheptels âgés d’un an comparés aux

cheptels de deux ans, mettant en évidence une différence de comportement entre les huîtres

des deux classes d’âge résultant de besoins métaboliques supérieurs chez les jeunes sujets

(Maurer et Borel, 1986). De façon similaire, Walne et Davies (1977) ont montré que les

mortalités touchent de façon plus importante le naissain inférieur à 1 g comparé aux classes de

tailles supérieures. De même, Shafee et Sabatie (1986) ont observé pour des huîtres de même

âge que les mortalités touchaient de façon plus importante les huîtres pesant moins de 20 g

comparées à des huîtres de classes de poids supérieures. Le même résultat est obtenu pour du

naissain d’écloserie avec une réduction sensible du taux de mortalité le second été, confirmant

l’expression de la mortalité à des intensités plus importantes pour les âges les plus jeunes.



Section 2 – Partie II : Première génération caractérisation sur estran en 2002

168

Toutes les études précédemment citées ont été effectuées avec des lots issus du milieu naturel

ou de lots d’écloserie obtenus à partir de croisements multi-parentaux dont l’origine génétique

est non identifiée.

Ayant démontré l’importance du facteur génétique intervenant dans le phénomène des

mortalités estivales au stade naissain en première génération, il est nécessaire de déterminer la

dynamique de la mortalité pour des lots issus d’écloserie dont l’origine parentale est connue.

L’étude de la dynamique de la mortalité à partir de lots bi-parentaux sur plusieurs années de

production n’a été abordée en France qu’à partir d’un nombre restreint de familles. En 1997, 6

familles bi-parentales ont été produites puis suivies pendant deux années d’élevage dans les

sites de Morlaix, Pen Bé et dans la Baie de Bourgneuf. A la fin du premier été, une différence

significative de survie entre les familles a été mise en évidence, avec une famille présentant

des mortalités importantes dans tous les sites de culture (Pajot et al., 1998). La seconde année,

aucune différence significative de mortalité n’a été trouvée entre les 6 familles avec des

faibles mortalités dans l’ensemble des sites testés (Pajot et al., 1999).

Dans le cadre de notre étude, le suivi des performances de survie des familles en 2001

indiquait des différences significatives entre les 44 familles de plein-frères et les 17 familles

de demi-frères lors de leur première année de testage en mer. Les naissains âgés en octobre

d’environ 6 mois pour les familles de la série 3, 7 mois pour les familles de la série 2 et 8

mois pour les familles de la série 1, ont montré des mortalités comprises entre 0,9 % pour la

famille F2-8 à Ronce et 83,3% pour la famille F14-54 en RA. De même, il a été montré une

différence significative de survie entre les sites avec les meilleures performances de survie en

BDV avec en moyenne 6,4 % de mortalité en BDV contre 15,7 % à Ronce et 24,5 % en RA

(figure 35).

Afin de connaître le comportement des familles n’ayant pas présenté de mortalité en

2001, plusieurs familles ont été retenues pour être suivies la seconde année de production.

Ainsi, 3 « bonnes » familles par série, présentant des survies moyennes en inter-sites

supérieures à 93 % en 2001, ont été suivies de nouveau sur les sites de Ronce, RA et BDV

pendant l’été 2002 (figure 35). En supplément, 8 familles ayant subi de fortes mortalités ont

également été suivies en RA pour savoir si les survivantes d’un lot ayant exprimé de forte

mortalité la première année allaient de nouveau subir des mortalités importantes la seconde

année. De plus, la comparaison en seconde année des performances des survies de familles

ayant montré des phénotypes opposés en terme de survie la première année sera réalisée. Les

objectifs de cette expérience, dénommée « TOP CARES » du fait de la présence parmi les
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Figure 35 : Schéma représentant le parcours zootechnique en 2001 et 2002 des familles

suivies dans le cadre des expériences 1 et 2. Les mortalités correspondent aux valeurs

obtenues en octobre 2001.
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familles étudiées des meilleures familles en terme de survie (« TOP ») de la caractérisation

sur estran (« CARES ») en 2001, sont donc de déterminer après la seconde année d’élevage in

situ :

•  le maintien des performances de survie des familles ‘R’ sur l'ensemble des sites,

•  le comportement des survivantes des familles ‘S’ en RA,

•  le potentiel de mortalité des sites la deuxième année sur des animaux âgés d’environ 18

mois.

Par la suite, les familles n’ayant pas subi de mortalité en 2001 ont été dénommées

familles « résistantes», ou ‘R’, et les familles ayant présenté des mortalités importantes en

2001 ont été appelées familles « sensibles » ou ‘S’.

En parallèle, une seconde expérience, nommée « TOP FLOP » pour le suivi des 5

meilleures (« TOP ») et des 5 plus mauvaises (« FLOP ») familles en terme de survie de la

série 2 lors de la caractérisation sur estran en 2001, a été menée en RA, identifié comme le

site le plus mourant en 2001. A partir d’animaux conservés dans des environnements

favorables (aucune exondation, conditions trophiques riches) et qui sont alors indemnes de

mortalité la première année, des familles identifiées comme ‘R’ et ‘S’ aux mortalités estivales

de 2001, ont été mélangées et mises en élevage en RA la seconde année (figure 35). Ce site a

présenté en 2001 les plus fortes mortalités pour le naissain, l’objectif étant d’exacerber

d’éventuelles différences de survie entre les bonnes et les mauvaises familles. L’objectif

principal est de comparer les mortalités en deuxième année des lots ‘R’ et ‘S’ conservés

indemnes de mortalités la première année.

Les 2 expériences menées ont également permis de comparer les taux de survie en

2002, et les taux de mortalité cumulée des animaux ayant vécu pendant les 2 années sur

estran, et des animaux n’y ayant vécu que la seconde année (sur le site de RA).
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2. Matériel et Méthodes

2.1. Choix des familles

♦  Expérience 1 : performances de survie la seconde année d’élevage in situ (« TOP

CARES »).

Les familles suivies pendant le second été sur estran ont été choisies en fonction de

leurs performances de survie en 2001 dans le site où les mortalités ont été les plus importantes

à savoir RA :

•  familles ‘R’ testées à Ronce, RA et BDV :

! Série 1 : F2-5 F2-7 F2-8.

! Série 2 : F9-34 F9-35 F9-36.

! Série 3 : F15-57 F15-58 F15-59.

•  familles ‘S’ testées en RA :

! Série 1 : F4-15 F4-16 F5-17.

! Série 2 : F7-25 F7-26 F7-27.

! Série 3 : F14-55 F16-62.

♦  Expérience 2 : performances de survie la première année d’élevage in situ (« TOP

FLOP »).

Comme pour « TOP CARES », le choix des familles a été effectué en fonction des

performances de survie enregistrées sur le site de la RA en 2001. Seules les familles de la

série 2 ont été utilisées pour ce suivi réalisé uniquement sur le site de la RA :

•  Famille ‘R’ : F9-34, F9-35, F9-36, F10-39 et F10-40.

•  Famille ‘S’ : F7-25, F7-26, F7-27, F8-29 et F8-32.

2.2. Suivi in situ

♦  Expérience 1 : performances de survie la seconde année d’élevage in situ (« TOP

CARES ».

A partir des poches d’huîtres de réserves disposées dans les 3 sites en 2001 en même

temps que les demi-poches ayant servi à la caractérisation sur estran des familles, 3 poches

ostréicoles par famille ‘R’ ont été mises en élevage avec des effectifs allant de 103 à 207
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huîtres par poche. Pour les familles ‘S’ en RA, les mortalités ont été très importantes en 2001

avec des taux compris entre 31,3 % et 80,8 %. Par conséquent, les effectifs d’huîtres vivantes

dans ces poches de réserves étaient très faibles, et seules 1 à 2 poches par famille (contenant

chacune 104 à 246 huîtres) ont été disposées pour ce site. La technique d’élevage utilisée est

la même que celle utilisée pendant le premier été, à savoir la culture sur table ostréicole en

surélevé.

L’expérience a débuté le 26 mars 2002, et trois points de suivi de la mortalité ont été

réalisés les 14 mai 2002, 26 juin 2002 et 09 octobre 2002. Le suivi in situ de l’expérience

« TOP CARES » a été réalisé par les laboratoires côtiers en charge des 3 sites ateliers

MOREST, soit le Laboratoire Conchylicole de Bretagne, le Laboratoire Conchylicole de

Normandie et le Laboratoire Conchylicole de Poitou-Charentes.

♦  Expérience 2 : performances de survie la première année d’élevage in situ (« TOP

FLOP »).

Une partie de chaque famille a été conservée à la nurserie de Bouin après la mise en

élevage des familles sur les 3 sites. En octobre 2001, les naissains des 10 familles

sélectionnées n’ont pas présenté de mortalités significatives, exceptée la famille F7-26 avec

25 % de mortalité sur une période de 15 jours en juillet 2001. Le 16 novembre 2001, les

naissains ont été transférés en claires ostréicoles à Artouan (Charente-Maritime) jusqu’au

début de l’expérience. En raison d’un nombre restreint d’individus, les huîtres des familles

‘R’ ont été mélangées ainsi que les huîtres des familles ‘S’. Pour chaque catégorie de lots ‘R’

et ‘S’, 3 poches de 200 huîtres ont été disposées en RA sur des tables ostréicoles, et un suivi

mensuel ou bimensuel a été réalisé du 05 avril au 10 octobre 2002. Pour l’expérience « TOP

FLOP », le suivi de la mortalité a été réalisé par le Laboratoire Conchylicole de Bretagne.

2.3. Analyses statistiques

Les données de survie ont subi une transformation angulaire par arsinus√survie, et ont

été traitées par analyse de variance par la procédure GLM de SAS® afin de tester ces

différentes hypothèses :
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♦  Expérience 1 : performances de survie la seconde année d’élevage in situ (« TOP

CARES ».

•  Existe t-il une différence de survie entre 2001 et 2002 pour les familles ‘R’ à Ronce,

RA et BDV, et les familles ‘S’ en RA ?

•  Existe t-il une différence de survie entre les familles ‘R’ et ‘S’ en 2001 et 2002 en

RA?

•  Existe t-il une différence de survie entre les sites pour les familles ‘R’ en 2001 et en

2002 ?

•  Existe t-il une différence de mortalité cumulée (2001 et 2002) entre les sites pour les

familles ‘R’?

♦  Expérience 2 : performances de survie la première année d’élevage in situ (« TOP

FLOP »).

•  Existe-t-il une différence significative de survie entre les ‘R’ et ‘S’ en 2002 en RA et

avant leur mise sur site?

♦  Comparaison des performances de survie entre les expériences 1 et 2 (« TOP

CARES » versus « TOP FLOP »).

•  Existe-t-il une différence significative de mortalité en 2002 (en RA) entre les familles

(‘R’ ou ‘S’) ayant passé les 2 années sur site et celles préservées indemnes de

mortalité en 2001?

•  Existe-t-il une différence significative de mortalité cumulée sur les deux années entre

les familles (‘R’ ou ‘S’) ayant passé les 2 années sur site et celles préservées indemnes

de mortalité en 2001?

Les tests de comparaison entre les sites, entre les années et entre ‘R’ et ‘S’ ont été effectués

par un test de Duncan via l’option MEANS de la procédure GLM (SAS Institute Inc., 1989).
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3. Résultats

3.1. Expérience 1 : performances de survie la seconde année d’élevage in situ (« TOP

CARES »)

Lors des prélèvements en mai et en juin 2002, les mortalités moyennes relevées dans

les sites étaient inférieures à 6 % pour les ‘R’ (dans les 3 sites) et les ‘S’ (en RA). Aucun

épisode de mortalité important ne s’est donc produit avant la période estivale.
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Figure 36 : Mortalités moyennes (%) et écart-types des 9 familles ‘R’ en octobre 2001 et

octobre 2002 dans les 3 sites expérimentaux. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière

d’Auray ; BDV : Baie des Veys.
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La figure 36 représente les mortalités enregistrées pour les familles ‘R’ en octobre

2001 et en octobre 2002 dans les 3 sites expérimentaux. Entre 2001 et 2002, aucune

différence significative de survie n’a été trouvée à Ronce (F = 2,26, p = 0,14) et en RA (F =

2,61, p = 0,11). Par contre en BDV, une différence significative de survie entre 2001 et 2002 a

été mise en évidence chez les familles ‘R’ (F = 157,06, p<0,0001) avec des survies plus

importantes en 2001. Entre le 26 juin et le 09 octobre 2002, l’ensemble des familles ‘R’ en

BDV a subi des mortalités comprises entre 11 % et 43 %.

En octobre 2001, les mortalités moyennes des 9 familles ‘R’ étaient de 4 %, 7 % et

3 % respectivement pour Ronce, RA et BDV. Une différence significative de survie entre les

sites a été mise en évidence (F = 4,53, p = 0,02) avec le site de la RA qui présentait des

mortalités significativement plus importantes que les 2 autres sites pour des naissains âgés de

6 à 8 mois. A la fin de l’été 2002, les mortalités enregistrées pour ces 9 familles ‘R’ étaient en

moyenne de 5 %, 8 % et 24 % respectivement pour Ronce, RA et BDV. De nouveau, une

différence significative de survie entre les sites a été obtenue (F = 227,35, p<0,0001) avec des

survies significativement plus importantes à Ronce comparées aux 2 autres sites, et une

mortalité significativement plus importante en BDV par rapport aux deux autres sites pour du

naissain âgé de 18 à 20 mois. Enfin, les mortalités cumulées 2001-2002 des familles ‘R’ ont

été significativement différentes entre les sites (F = 18,42 ; p < 0,0001) avec des mortalités

cumulées moyennes de 9 %, 14 % et 26 % respectivement à Ronce, RA et BDV.

Pour les familles ‘S’, une différence significative de survie entre octobre 2001 et

octobre 2002 a été constatée (F = 59,50, p<0,0001) (figure 37). En effet, les mortalités

moyennes enregistrées chez les 8 familles ‘S’ étaient de 52 % en 2001, alors que les

survivantes à ces mortalités de première année ne présentaient plus que 8 % de mortalité la

seconde année. En 2001, une différence significative de survie entre les ‘R’ et les ‘S’ en RA a

été mise en évidence (F = 67,29, p<0,0001) avec une survie plus importante pour les familles

‘R’ (93 %) par rapport aux familles ‘S’ (48 %). A contrario, il n’existe plus de différence

significative de survie en 2002 entre les ‘R’ et les ‘S’ sur ce site (F = 0,35, p = 0,56). La

comparaison des mortalités cumulées 2001-2002 des familles ‘R’ et ‘S’ en RA montre une

différence significative de survie (F = 53,94, p<0,0001) avec des survies beaucoup plus

élevées pour les familles du groupe sélectionné comme « résistant » (86 %) aux mortalités

estivales, comparées aux familles du groupe sélectionné comme « sensible » (45 %).
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Figure 37 : Mortalités moyennes (%) et écart-types des 8 familles ‘S’ en octobre 2001 et

octobre 2002 en Rivière d’Auray (RA).

3.2. Expérience 2 : performances de survie la première année d’élevage in situ

(« TOP FLOP »)

En octobre 2001, une mortalité de 25 % avait été constatée pour la famille F7-26 en

nurserie. Malgré cette mortalité, aucune différence significative entre les 5 familles ‘R’ et les

5 familles ‘S’ n’a été relevée (F = 1,00, p = 0,35) avant la constitution des pools ‘R’ et ‘S’.

La dynamique de la mortalité des lots ‘R’ et ‘S’ en 2002 est représentée en figure 38.

En RA, les mortalités se sont produites entre le 24 juin et la fin août 2002 pour atteindre

13,5 % pour le lot ‘S’ et 3,7 % pour le lot ‘R’ en octobre de la même année. Le pic de

mortalité s’est produit au début de l’été 2002 entre le 24 juin et le 10 juillet. En octobre 2002,

aucune différence significative de survie entre les lots ‘R’ et ‘S’ n’a été mise en évidence (F =

7,29, p = 0,0541). La comparaison des mortalités cumulées 2001-2002 indique une différence

significative de survie entre les lots ‘R’ et ‘S’ (F = 18,09, p = 0,0131) avec des survies plus

importantes pour les lots sélectionnés comme « résistants » (96 %) comparées aux lots

sélectionnés comme « sensibles »(81 %).
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Figure 38 : Evolutions de la mortalité moyenne en 2002 des lots ‘R’ et ‘S’ en RA pour

l’expérience « TOP FLOP ». Chaque courbe correspond à un réplicat.

3.3. Comparaison des performances de survie entre les expériences 1 et 2 (« TOP

CARES » et « TOP FLOP »)

La figure 39 représente les mortalités moyennes annuelles ou cumulées des lots ‘R’ et

‘S’ pour les 2 expériences en RA. En 2001, une différence significative de survie a été

observée entre les lots ‘R’ de « TOP CARES » et « TOP FLOP » (F = 51,51, p < 0,0001),

ainsi qu’entre les lots ‘S’ des 2 expériences (F = 38,00, p < 0,0001), avec les meilleures

survies pour les huîtres préservées indemnes de mortalités la première année (à savoir celles

utilisées pour « TOP FLOP »). Pour la mortalité annuelle enregistrée en 2002, il a été montré

une différence significative de survie entre les lots ‘R’ de « TOP CARES » et « TOP FLOP »

(F = 10,10, p = 0,0098), les premiers présentant des survies plus faibles que les seconds, alors

qu’aucune différence significative entre les lots ‘S’ de « TOP CARES » et « TOP FLOP » n’a

été observée (F = 2,68, p = 0,14).

La comparaison de la mortalité cumulée indique une différence significative de survie

entre les lots ‘R’ (F = 18,85, p = 0,0015) et entre les lots ‘S’ (F = 13,96, p = 0,0047) des 2

expériences, avec les meilleures survies pour les lots de l’expérience « TOP FLOP ».
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Figure 39 : Mortalités moyennes annuelles (%) et écart-types des lots ‘R’ et ‘S’ en 2001

et 2002, et mortalités cumulées (%) et écart-types des lots ‘R’ et ‘S’ des deux expériences

« TOP CARES » et « TOP FLOP » en Rivière d’Auray. Cum = mortalités cumulées.
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4. Discussion

4.1. Expérience 1 : performances de survie la seconde année d’élevage in situ (« TOP

CARES »)

Les mortalités constatées chez les familles ‘R’ à Ronce et en RA la seconde année ont

été faibles de l’ordre de 5 à 8 % en moyenne permettant de démontrer le maintien des bonnes

performances de survie des familles ‘R’ sur ces sites, sachant que ceux ci avaient été choisis

pour leur potentiel de mortalité élevé chez les juvéniles. L’étude de Glude (1975), abordant le

suivi de la mortalité inter-annuelle, n’a pas montré une mortalité faible dans les deux

premières années d'élevage dans des sites caractérisés pour leur fort potentiel de mortalité. De

même, Imai et al. (1968) ont observé une mortalité annuelle de près de 50 % pour des

animaux âgés de 2 ans.

En 2002, les familles ‘S’ ont montré un bon comportement en terme de survie. En

effet, les animaux ayant survécu à l’épisode de mortalité de 2001 en RA n’ont subi que 7,6 %

de mortalité la seconde année de production. Ces résultats des 8 familles ‘S’ confirment celui

obtenu par Pajot et al. (1998) à partir d’une seule famille. Ainsi les mortalités cumulées des

familles ‘S’ en RA après les 2 ans d’élevage s’élevaient à 55 % (figure 39), et 94 % de cette

mortalité a eu lieu la première année, confirmant les travaux de Garcia-Esquivel et al. (2000).

Par conséquent, en terme de gestion de cheptels, il apparaît relativement intéressant pour la

profession ostréicole de conserver les lots ayant présenté de fortes mortalités la première

année, car les animaux survivants ne présenteront plus de mortalité significative l’année

suivante.

Dans notre étude, aucune différence significative de survie entre les familles ‘R’ et les

familles ‘S’ n’a été constatée la seconde année de production en RA. En effet, une grande

partie des mortalités s'est produite en première année entraînant une différence significative

entre les groupes ‘R’ et ‘S’ en 2001 mais pas en 2002. Il en résulte donc qu’une sélection

intra-famille des huîtres s’effectue pendant les premiers mois d’élevage et pourrait

s’apparenter à une ‘purge’ en première année.
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Dans le cadre du réseau REMORA, 2 classes d’âges sont suivies annuellement depuis

1993 à savoir les juvéniles (<1an) et les adultes (>2 ans) (Fleury et al., 2001b). En BDV, les

juvéniles ont montré une mortalité annuelle de 15 % et 11 % respectivement pour 2001 et

2002, alors que les mortalités enregistrées chez les adultes ont été plus importantes avec 31 %

et 17 % respectivement pour 2001 et 2002 (Fleury et al., 2003a ; Fleury et al., 2003b). Ce site

est donc caractérisé par des mortalités qui touchent de façon plus importante les animaux de

classe d’âge supérieure, alors qu’à Ronce et en RA, les mortalités affectent de façon

préférentielle les juvéniles. En BDV, les familles ‘R’ ont subi des mortalités importantes avec

en moyenne 24 % de taux de mortalité en 2002. Les naissains des 9 familles suivies n’avaient

pas présenté de mortalités significatives sur ce site en première année de culture avec une

moyenne de 3 % de taux de mortalité. Nos résultats confortent donc ceux obtenus dans le

cadre de REMORA. L’importance de l'origine génétique des lots et les caractéristiques

environnementales des sites sont donc des facteurs importants à prendre en

considération pour le suivi inter-annuel de cheptels.

Une des facteurs pouvant expliquer ce phénomène de mortalité plus importante en

BDV comparé aux deux autres sites est la reproduction. En effet, le cycle de mise en réserve

du glycogène dans les cellules vésiculeuses chez C. gigas montre qu’en période de maturité

sexuelle, ces cellules sont tournées vers un métabolisme de mobilisation des réserves et

présentent un taux très bas de glycogène. L’effort de reproduction associé à une période de

croissance active s’avère donc plus coûteux d’un point vue énergétique, et fragilise les

animaux qui sont alors plus sensibles à des stress du milieu. Heude-Berthelin (2000) a montré

que les huîtres de Marennes-Oléron sont caractérisées par une émission totale des gamètes

alors qu’en Normandie, l’émission des gamètes n’est que partielle. Des décalages dans le

développement de la gonade et la constitution des réserves ont été mises en évidence en

fonction des conditions environnementales. Ces décalages peuvent être une des causes

responsables des mortalités plus importantes relevées dans le cas de notre étude en BDV. La

seconde hypothèse explicative des mortalités importantes relevées en BDV est le facteur

trophique. Dans la littérature, les sites de Marennes-Oléron et la Rivière d’Auray ont été

caractérisés par de faibles niveaux trophiques (Faury et al., 1999 ; Faury et Geairon, 2001a,b ;

Allenou et al., 2002), alors que le site de la BDV est caractérisé par un fort potentiel trophique

(Ropert, 1999). Dans le cadre du programme MOREST, Ropert et al. (2003) ont conservé une

partie d’un lot d’huîtres adultes en BDV (témoin BDV), puis transféré l’autre partie de la

BDV le 25 avril 2002, c’est à dire avant le bloom phytoplanctonique, sur la côte ouest du



Section 2 – Partie II : Première génération caractérisation sur estran en 2002

181

Cotentin, milieu à faible potentiel trophique. Le 05 septembre 2002, une partie des huîtres

transférées en côte ouest a été de nouveau remise en élevage en BDV (lot transfert), l’autre

partie restant sur la côte ouest (témoin côte ouest). A la fin de l’expérience le 17 octobre 2002,

les mortalités enregistrées étaient de 2,4 % pour le témoin côte ouest, 2,7 % pour le lot

transfert et 23,9 % pour le lot témoin BDV resté pendant toute l’expérience en BDV. Le

pourcentage de mortalité obtenu dans le cadre de cette expérience pour le témoin BDV est en

parfait accord avec nos résultats concernant les familles ‘R’, montrant que la mortalité en

2002 pour les huîtres âgées de 18 à 20 mois serait la conséquence du facteur trophique

élevé en BDV. Ce site est donc caractérisé par une sensibilité accrue aux mortalités

estivales pour les cheptels de 18 mois comparé aux cheptels de moins d’un an.

4.2. Expérience 2 : performances de survie la première année d’élevage in situ

(« TOP FLOP »)

En octobre 2002, les mortalités du lot ‘S’ étaient supérieures à celles du lot ‘R’ mais

aucune différence significative de survie n’a été observée entre les deux catégories de

cheptels. Ce résultat s’explique par une mortalité anormale pour l’une des poches répliquées

pour le lot ‘S’ augmentant la variance pour ce lot. Le suivi de ces 2 lots a été poursuivi

jusqu’en décembre 2002, et une différence significative de survie entre les lots a été observée

avec des mortalités de 3,8 % et 14,3 % respectivement pour les lots sélectionnés comme

« résistants » et « sensibles » aux mortalités estivales (Bédier, 2003). L’hypothèse retenue

pour expliquer des mortalités plus importantes pour le lot ‘S’ par rapport au lot ‘R’ est que

pour ces animaux préservés indemnes de mortalité la première année, la variabilité familiale

est complète en début de l’expérience. Les huîtres du lot ‘S’ expriment donc un ‘potentiel’ de

mortalité plus important que les familles ‘R’ du fait de leur génotype « sensible ». En

préservant ces cheptels indemnes de mortalité la première année, la ‘purge’ n'a pas eu

lieu. La seconde année, cette dernière a tendance à s'exprimer de manière beaucoup plus

faible.

Dans le cadre de l’expérience « TOP FLOP » du programme MOREST, des suivis de

la gamétogenèse, de la composition biochimique, de la charge énergétique, de la composition

de l’hémolymphe et de la force du muscle adducteur, ont été également réalisés sur les lots

‘R’ et ‘S’. L’un des principaux résultats montre une stratégie différente d’effort de

reproduction et de ponte entre les lots ‘R’ et ‘S’. Les huîtres appartenant au groupe ‘R’
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allouent moins d’énergie au compartiment germinal que les huîtres ‘S’. Elles présentent une

ponte complète à la fin août 2002 contrairement aux huîtres ‘S’ où la ponte n’est que partielle

(Enriquez-Diaz et al., 2003 ; Moal et al., 2003). Dans la littérature, la reproduction est

fréquemment associée aux épisodes de mortalités estivales (Perdue, 1983 ; Soletchnik et al.,

1996 ; Goulletquer et al., 1998 ; Heude-Berthelin et al., 2000), et l’importance de la

composante génétique pendant la gamétogenèse a également été démontrée (Perdue et al.,

1981 ; Hershberger et al., 1984). L’expérience « TOP FLOP » confirme l’implication de la

reproduction dans le phénomène des mortalités estivales en mettant en évidence

l’importance de l’origine génétique dans la stratégie de reproduction.

4.3. Comparaison des performances de survie entre les expériences 1 et 2 (« TOP

CARES » versus « TOP FLOP »)

La composition familiale des deux groupes ‘R’ et ‘S’ pour les expériences « TOP

CARES » et « TOP FLOP » ne sont pas strictement identiques. Cependant les familles ont été

choisies en fonction de l’intensité de la mortalité mesurée en élevage sur estran en 2001, et

sont donc tout à fait comparables de ce point de vue. De plus, la comparaison des taux de

mortalité des 5 familles « sensibles » utilisées pour « TOP FLOP » et des 8 familles

« sensibles » utilisées pour « TOP CARES » en RA n’a montré aucune différence

significative de survie en octobre 2001 (F= 0,03, p = 0,87).

En 2002, les mortalités ont été deux fois plus importantes pour les huîtres ‘R’ ayant

vécu la première année en RA (8 %), comparées à celles des huîtres ‘R’ préservées indemnes

de mortalité la première saison (4 %)(figure 39). La mortalité observée chez les ‘R’ de « TOP

CARES » en deuxième année est équivalente à celle de l’année précédente (7 %). Par

conséquent, les huîtres ‘R’ subissent une mortalité annuelle constante de 7 à 8 % sur estran en

RA. Cette mortalité peut être diminuée à 4 % la seconde année lorsque les cheptels ont été

préservés dans un meilleur environnement la première année (ressource trophique ad libitum,

température inférieures à 19°C, temps d’immersion important…). Le parcours zootechnique

des huîtres pendant le cycle d’élevage est donc un paramètre important influençant de façon

significative la survie des cheptels. Notre expérience montre qu’une optimisation de ce

parcours en première année permet d’obtenir un gain dans les performances de survie

des huîtres après deux années d’élevage.
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Par contre pour les familles ‘S’, les mortalités relevées en 2002 chez les individus

préservés indemnes de mortalité sont deux fois plus élevées comparées à celles des huîtres

ayant vécu la première année sur estran (figure 39). Cette particularité provient du fait que les

huîtres ‘S’ préservées en première année des mortalités estivales possèdent encore la seconde

année toute la variance familiale, et qu’aucune sélection via les épisodes de mortalités n’a

réduit cette variabilité en 2001. De ce fait, une proportion plus importante d’huîtres ‘S’ a subi

une mortalité en 2002, alors que les huîtres ayant subi la sélection de première année ont

montré une mortalité équivalente aux familles ‘R’. Il est à noter que les mortalités observées

pour les familles ‘S’ en 2002 (14 %) pour les animaux préservés des mortalités en première

année sont beaucoup plus faibles que les mortalités relevés en 2001 (52 %) sur ces mêmes

familles en RA. Ce résultat met en évidence une sensibilité accrue aux mortalités

estivales pour les cheptels de moins d’un an comparé aux cheptels de 18 mois en RA.

Les mortalités cumulées en 2002 des lots ‘R’ et ‘S’ sont plus importantes pour les lots

présents les deux années en RA (figure 39), alors que l’intensité des mortalités est 4 fois plus

faible pour les lots ‘R’ et 3 fois plus faible pour les lots ‘S’ préservés indemnes de mortalités

en 2001. En conséquence, le fait de préserver la première année des cheptels dans des

zones propices à une bonne survie (ressource trophique ad libitum, température

inférieure à 19°C, temps d’immersion important…) permet l’année suivante d’obtenir

de très bons résultats de survie dans un site reconnu à fort risque de mortalité. L’origine

des lots est également à prendre en considération avec de meilleures survies pour les lots

sélectionnés comme « résistant ». Par conséquent, en terme de gestion des cheptels, il est

possible pour un professionnel de mettre des huîtres au stade naissain dans un environnement

favorable à une bonne survie la première année, puis de disposer l’année suivante ces lots

dans des zones caractérisées à fort risque de mortalité, sans qu’ils ne subissent des mortalités

importantes quelle que soit l’origine génétique du lot.

Dans le cadre du réseau REMORA, les sites ne sont pas sélectionnés en fonction de

ces critères de « risque »  de mortalité chez les juvéniles. Par exemple à Marennes-Oléron, les

lieux d’élevage des juvéniles ne sont pas les lieux choisis par les professionnels pour cette

fonction (Goulletquer, com. pers.). Nos résultats montrent clairement l’importance du site

d’élevage et du parcours zootechnique des cheptels, indiquant qu’une optimisation des

réseaux de surveillance est à envisager.
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5. Conclusion

Après deux années de culture, les mortalités cumulées en intra-site étaient de 9 % à

Ronce, 14 % en RA et 26 % en BDV pour les familles ‘R’ contre 55 % pour les familles ‘S’

en RA. Pour les animaux préservés indemnes de mortalités la première année, l’intensité des

mortalités cumulées en RA est réduite de 14 % à 4% pour les lots ‘R’ et de 55 % à 19 % pour

les lots ‘S’.

A Ronce et en RA, le maintien des performances de survie des familles ‘R’ en 2ème

année confirme la résistance de ces familles aux phénomènes des mortalités estivales. Le suivi

des familles ‘S’ en RA montre une sélection des animaux les plus sensibles en première année

d’élevage (2001), et les survivants à cette épisode de mortalité, présentent la seconde année

d’aussi bonnes survies que les huîtres des familles ‘R’.

Enfin, l’importance des sites de culture est de nouveau mise en évidence avec des

mortalités plus conséquentes la seconde année chez les familles ‘R’ en BDV (24 %) contre

moins de 8 % à Ronce et RA. Il eût été intéressant de suivre en parallèle le comportement des

familles ‘S’ sur ce site afin de connaître l’intensité des mortalités pour ces familles

"sélectionnées".

En 2003, dans le cadre de MOREST, une expérience supplémentaire (« BERAY »

pour comparaison de la mortalité et de la reproduction en Baie des Veys et Rivière d’Auray) a

pour but de suivre des lots sélectionnés de la seconde génération comme « résistants » et

« sensibles » aux mortalités estivales. Les cheptels suivis en 2003 correspondent à des pools

des familles ‘R’ ou ‘S’ de la seconde génération ayant subi des mortalités en 2002 sur estran

(« TOP CARES G2 » et « FLOP CARES G2 »), et préservés indemnes de mortalités en 2002

(« TOP G2 » et « FLOP G2 »). En supplément en troisième génération, des pools sélectionnés

comme ‘R’ et ‘S’, âgés d’environ 4 mois lors de la mise en élevage, ont également été suivis

en 2003. Les taux de survie de ces cheptels seront comparés à ceux de la seconde génération.



Partie III :
Seconde génération : réponse à la

sélection pour la survie du naissain
de l’huître creuse Crassostrea gigas

Demi-poches ostréicoles utilisées dans le cadre de la caractérisation sur estran
des cheptels MOREST
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PARTIE III : Seconde génération : réponse à la sélection pour le caractère

survie du naissain de l’huître creuse Crassostrea gigas

A. Introduction

L’amélioration génétique a été largement documentée en aquaculture (Newkirk, 1980 ;

Fjalestad et al., 1993 ; Hulata, 2001). Chez les huîtres, une grande majorité des programmes

de sélection abordent l’amélioration du taux de croissance et/ou du poids total, la sélection

pour la résistance à des maladies, ou encore la forme et la couleur de la coquille (voir pour

revue Sheridan, 1997).

Concernant l’amélioration de la survie chez les huîtres, il a été observé dans le milieu

naturel que certains stocks d’huîtres ont présenté des survies élevées lors d’épisodes de

mortalités. A partir de 1915, des mortalités massives déclenchées par une maladie dont

l’étiologie est encore inconnue, ont entraîné une réduction importante de la production

ostréicole dans la baie de Malpeque (Canada) (Needler et Logie, 1947). Ces auteurs ont

observé que certains stocks d’huîtres étaient résistants à ces mortalités, entraînant une

reconstitution naturelle de la population de la baie dans les années suivantes malgré la

présence permanente de l’agent infectieux. Des pertes importantes causées par le protiste

Haplosporidium nelsoni ont affecté Crassostrea virginica dans la baie du Delaware (USA) à

la fin des années 1950 (Haskin et al., 1966). Haskin et Ford (1979) ont également observé une

reconstitution de la population naturelle de la baie par les individus survivants à ces épisodes

de mortalité. Par conséquent, certains stocks montrent des résistances à certains épisodes de

mortalités. Ford et Haskin (1987) ont donc procédé à une sélection artificielle en laboratoire

pour améliorer le taux de survie de C. virginica à l’infection par H. nelsoni. Une amélioration

graduelle de la survie a été obtenue au cours des générations passant de 36 % en première

génération à 68 % en cinquième génération après une période d’exposition de 2,5 ans pour le

groupe sélectionné comme résistant à H. nelsoni, alors que le groupe non sélectionné a subi

des mortalités de 92 %. In situ, le suivi d’un lot sélectionné résistant à MSX et d’un lot

« contrôle » dans la baie de Chesapeake entre 1988 et 1989 a révélé que le premier groupe

avait une prévalence à la maladie de 0 à 4 %, alors que le contrôle présentait une prévalence

beaucoup plus importante de l’ordre de 36 à 60 % (Chintala et Fisher, 1991). Les mêmes

résultats ont été observés pour des lots sélectionnés au parasite Bonamia ostreae chez Ostrea

edulis. Elston et al. (1987b) ont ainsi obtenu  après 46 semaines d’expérimentation in situ, une
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mortalité de 26 % pour les huîtres sélectionnées comme résistantes alors que le témoin a

montré une mortalité de 99 %. Naciri-Graven et al. (1998) ont trouvé qu’après 3 générations

de sélection pour améliorer la résistance de l’huître plate à Bonamia ostreae, les taux de

survie étaient 4 fois supérieurs comparés au témoin après 20 mois d’expérimentation in situ,

et une différence significative dans la prévalence à ce parasite. De même, Baud et al. (1997)

ont montré chez O. edulis des meilleures croissances et survies pour le groupe sélectionné

pour la résistance à B. ostreae comparé au contrôle en l’absence de pression de sélection par

le parasite. Ces résultats suggèrent en général que la sélection pour la résistance aux maladies

entraîne une augmentation de la tolérance aux stress.

Des améliorations de la survie ont été également démontrées dans des programmes de

sélection visant à améliorer la croissance. Newkirk et Haley (1983) ont entrepris un

programme de sélection pour améliorer la croissance chez Ostrea edulis. Les résultats obtenus

en seconde génération n'indiquent aucune différence de croissance entre les lots sélectionnés

et le témoin, mais une amélioration significative de la survie a été observée pour les lots

sélectionnés. De la même manière, il a été montré chez C. virginica que l’intensité des

mortalités provoquées par la JOD (Juvenile Oyster Disease) peut être minimisée pour du

naissain ayant une taille supérieure à 25 mm au moment de l’exposition à la JOD (Davis et

Barber, 1994 ; Barber et al., 1996). Des programmes de sélection visant à améliorer la

croissance de C. virginica ont donc été réalisés afin que les huîtres atteignent plus rapidement

la taille « refuge » de 25 mm. Les résultats de ces études indiquent une réduction de la

mortalité des huîtres sélectionnées d’après leur performance de croissance comparée au

contrôle (Barber et al., 1998 ; Davis et Barber, 1999), suggérant une base génétique pour la

tolérance à la maladie.

Concernant l’amélioration de la survie en période estivale, des mortalités massives en

laboratoire ont été déclenchées chez Crassostrea gigas pour des températures de l’eau

supérieures à 18°C et à des niveaux trophiques riches (Lipovsky et Chew, 1972). Dans le

milieu naturel, les mortalités estivales se produisent lorsque la température de l’eau de mer est

élevée (Koganezawa, 1975 ; Goulletquer et al., 1998 ; Cheney et al., 2000) et dans des

milieux trophiques riches (Glude, 1975). Beattie et al. (1980) ont donc proposé un schéma de

sélection basé sur des challenges thermiques appliqués aux géniteurs ce qui a permis de

montrer une amélioration significative de la survie chez les descendants. Les mortalités

moyennes obtenues en troisième génération étaient comprises entre 13 et 23 % pour les

familles sélectionnées contre 62 % pour le contrôle (Hershberger et al., 1984). Pour C.
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virginica, des huîtres ayant subi un choc thermique acquièrent une thermotolérance pendant

les deux semaines qui suivent le choc thermique (Shamseldin et al., 1997 ; Clegg et al.,

1998). Ainsi, ces auteurs ont proposé la possibilité d’améliorer la survie sur estran en période

estivale via l’application de stress thermique.

Malgré toutes ces expériences, aucun programme de sélection visant à améliorer la

survie en période estivale n’a été réellement développé, et l’héritabilité réalisée de la survie

n’a jamais été déterminée. Or d’après nos résultats acquis en 2001, il a été montré des

différences significatives de mortalités pendant la période estivale entre familles de plein- et

demi-frères en première génération (G1). De plus, certaines familles de demi-frères ont

présenté des mortalités élevées dans l’ensemble des sites testés, indiquant une base génétique

forte pour ce caractère (h² = 0,81 ± 0,29). A partir de familles sélectionnées pour les

performances de survie en G1, la production d’une seconde génération a été entreprise. Six

familles G1 « résistantes» et 6 familles G1 « sensibles » au phénomène des mortalités

estivales ont été retenues pour la constitution de la seconde génération. Celle-ci est constituée

d’une part d’une sélection divergente hors consanguinité, et d’autre part d’une sélection

divergente faisant intervenir le facteur consanguinité. L’objectif principal de cette partie est de

déterminer la réponse à la sélection pour déterminer si l’amélioration de la survie des

juvéniles chez C. gigas est réalisable par la mise en place de programme de sélection.

Dans la suite de cette partie, la sélection divergente hors consanguinité sera nommée

lignée haute (‘R’) et lignée basse (‘S’), et la sélection divergente avec consanguinité sera

nommée lignée consanguine haute (LCH) et lignée consanguine basse (LCB).
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B. Sélection divergente : production et caractérisation sur estran en 2002

1. Introduction

La réponse à la sélection peut-être obtenue soit après plusieurs générations de

sélection comme chez Barbodes gonionotus (Hussain et al., 2002), Ictalarus punctatus (Rezk

et al., sous presse), Penaeus stylirostris (Goyard et al., 2002), soit après seulement une

génération de sélection comme chez Penaeus japonicus (Hetzel et al., 2000), Litopenaeus

vannami (Argue et al., 2002), Ostrea edulis (Newkirk et Haley, 1982 ; Toro et Newkirk,

1990) et Argopecten ventricosus (Ibarra et al., 1999) ou pour le rendement chez Crassostrea

gigas (Langdon et al., 2003). Toutes ces études abordent la croissance en poids total exceptée

la dernière où il s’agit du rendement.

Chez la crevette Penaeus japonicus, l’héritabilité réalisée obtenue par la régression

parent-enfant est de 27,7 % pour le poids total à 6 mois indiquant une réponse à la sélection

modérée (Hetzel et al., 2000). Chez Ostrea edulis, la réponse à la sélection a été décrite à de

nombreuses reprises pour la croissance. Newkirk et Haley (1982) ont trouvé une réponse à la

sélection positive avec pour le groupe sélectionné, un gain de poids total à l’âge de 2 ans de

23 % par rapport au contrôle. Pour la seconde génération, la réponse à la sélection est aussi

positive mais les descendants sélectionnés ont un poids total moyen à peine supérieur au

témoin (Newkirk et Haley, 1983). De même, Toro et Newkirk (1990) ont obtenu à partir des

performances de croissance de 24 familles chez O. edulis une réponse à la sélection positive

et des héritabilités estimées pour le poids total comprises entre 0,14 ± 0,12 à 6 mois et 0,24 ±

0,20 à 18 mois. Ces auteurs ont également démontré des corrélations génétiques fortes entre le

poids total et la longueur de la coquille à 6 et 18 mois, et des héritabilités estimées de la

longueur de la coquille de 0,11 ± 0,04 et 0,19 ± 0,07 respectivement à 6 et 18 mois.

D’après ces quelques exemples aquacoles, les estimations de l’héritabilité réalisée

abordent toutes des caractères liés à la croissance. Langdon et al. (2003) ont également obtenu

l’héritabilité réalisée pour le rendement chez Crassostrea gigas, mais à l’heure actuelle,

l’héritabilité réalisée de la survie n’a jamais été obtenue. Pour la réalisation d’une sélection

divergente, les parents sélectionnés sont ceux présentant des phénotypes extrêmes pour le

caractère étudié. Or si la sélection vise à améliorer la survie, les animaux morts ne peuvent

servir de géniteurs pour la réalisation d’une lignée basse. De même, les résultats peuvent être

biaisés pour la lignée basse si les parents utilisés pour les familles ‘sensibles’ sont des
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animaux ayant survécu aux épisodes de mortalités. C’est pourquoi, l’originalité de notre

expérience a tout d’abord consisté pendant la caractérisation des familles de première

génération sur estran en 2001 à préserver des animaux de tous les épisodes de mortalités dans

un environnement considéré comme favorable à de bonnes survies (débit important, milieu

trophique riche, aucune émersion, nettoyage quotidien…). La sélection familiale dans notre

étude apparaît donc plus importante que la sélection individuel, car la sélection vise à

diminuer les performances de suivie pour la lignée basse.

Les estimations de l’héritabilité de la survie chez Crassostrea gigas en période estivale

sont comprises entre 0,52 et 2,66 en intra-série pour une moyenne de 1,65 en inter-séries pour

la méthode des caractères à seuil, et entre 0,23 ± 0,35 et 1,21 ± 0,57 en intra-série pour une

moyenne en inter-séries de 0,81 ± 0,29 pour la méthode ASReml. Ces estimations obtenues à

partir du naissain de première génération testé dans les 3 sites ateliers en 2001 montrent

l’importance de la variance génétique additive. Afin d’estimer les possibilités de sélectionner

à plus long terme des individus présentant une résistance aux phénomènes des mortalités

estivales en France, une sélection divergente a été réalisée en seconde génération, et

correspond en réalité à la première génération de la sélection. A partir de la sélection

divergente, la réponse à la sélection peut-être déterminé dès cette première génération de

sélection pour la survie.

Les familles ayant présenté des performances extrêmes de survie en 2001 ont été

sélectionnées pour la constitution d’une lignée haute et d’une lignée basse pour le caractère

survie. Les lots des 2 lignées ont ensuite été testés dans les 3 sites ateliers selon le même

protocole expérimental utilisé en 2001, et l’héritabilité réalisée a été obtenue par une

régression parent-enfant. En choisissant les phénotypes extrêmes en première génération, la

variance de la variable indépendante, à savoir ici la survie, est augmentée (Hill, 1972). Ceci

permet alors d’obtenir plus d’information à propos de la régression (Falconer, 1981), et

améliore la précision de l’estimation de l’héritabilité par une diminution de l’écart-type (Hill

et Thompson, 1977).

2. Matériel et méthodes

2.1. Choix des géniteurs

Suite aux performances de survie de la première génération enregistrées en 2001 dans

les 3 sites expérimentaux (figure 40), la meilleure et la plus mauvaise famille de demi-frères
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pour chaque série ont été retenues, sachant que chaque famille de demi-frères comprenait au

minimum 3 familles de plein-frères. Ainsi, les familles issues des mâles 2, 9 et 15 ont été

retenues comme étant les « meilleures » de leur série respective, et la famille de demi-frères

issue du mâle 7 a été choisie comme étant la « plus mauvaise » de la série 2 en terme de

survie. Ensuite, les familles de demi-frères issues des mâles 4 et 14, représentées sur estran

chacune par 2 familles de plein-frères, ont également été retenues comme étant les moins

performantes des séries 1 et 3 respectivement en terme de survie. Le fait de choisir les

familles de demi-frères composées de 3 familles de plein-frères permet de s’assurer du

caractère « résistant » et « sensible » des familles retenues. Dans la suite de ce chapitre, les

familles sélectionnées n’ayant pas ou peu subi les mortalités estivales de 2001 ont été

dénommées familles « résistantes», ou ‘R’, et les familles sélectionnées comme ayant

présentées des mortalités importantes en 2001 ont été appelées familles « sensibles » ou ‘S’.
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Figure 40 : Pourcentages de mortalités moyens (%) et écart-types des familles de demi-

frères en inter-sites en octobre 2001. Les bars verticales en rouge correspondent aux

familles de demi-frères sélectionnées comme « sensibles » aux mortalités estivales et utilisées

pour la constitution de la lignée basse de la sélection divergente, et les bars verticales en bleue

correspondent aux familles de demi-frères sélectionnées comme « résistantes » aux mortalités

estivales et utilisées pour la constitution de la lignée haute de la sélection divergente.

Suite à la sélection des familles de demi-frères, 2 familles de plein-frères par famille

de demi-frères ont été retenues. Pour les familles de demi-frères composées de 3 familles de
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plein-frères, les deux meilleures familles pour les ‘R’ et les deux moins bonnes pour les ‘S’ en

terme de survie ont été sélectionnées pour la réalisation des 2 lignées de la sélection

divergente. En supplément des familles sélectionnées pour constituer les 2 lignées de la

sélection divergente, les pools d’écloserie produits pour chaque série en 2001 ont également

été retenus afin de former de nouveaux témoins.

2.2. Parcours zootechniques des géniteurs

Pour chaque famille et pool de la première génération, 500 individus ont été conservés

à la nurserie de Bouin (LCPL) en 2001 pour grossissement intensif afin d’obtenir des animaux

aptes à se reproduire dès l’âge de 9 mois. Ces animaux, indemnes de toute mortalité, ont été

mis en élevage sur estran dans le bassin de Marennes-Oléron de fin septembre à mi-janvier

afin de varier l’apport trophique qui est mono-spécifique à Bouin. Le 17 janvier 2002, aucune

mortalité n’est constatée et 60 individus par lot ont été récupérés pour être conditionnés en

salle de maturation à l’écloserie du Laboratoire de Génétique et Pathologie de La Tremblade.

2.3. Plan de croisements

Les croisements ont eu lieu le 18 mars 2002 avec la constitution de 12 lots pour la

lignée haute ‘R’ (tableau 25) et 12 lots pour la lignée basse ‘S’ (tableau 26). Afin de

représenter au mieux chaque lot, 27 mâles et 26 femelles en moyenne (fonction des sex-ratios)

ont été utilisés pour chaque croisement. Afin d’éviter les effets maternels, les croisements

entre familles ont été réalisés dans les deux sens possibles (exemple : lot 1 : femelles F9-35 *

mâles F2-5 et femelles F2-5 * mâles F9-35 puis mélange des deux sous-lots 30 minutes après

fécondation). Dans la suite de ce chapitre, les 12 lots issus des parents sélectionnés ‘R’ seront

dénommés lots ‘R’ ou lignée haute, et les 12 lots issus des parents sélectionnés ‘S’ seront

dénommés lots ‘S’ ou lignée basse.

En supplément, 3 lots témoins diploïdes (2N) ont été réalisés à partir des pools

d’écloserie de 2001 en croisant les pools en inter-séries (pool de la série 1 * pool de la série

2…). Un lot triploïde (3N) a également été constitué à partir d’un croisement entre les

femelles des pools 1, 2 et 3 et trois mâles tétraploïdes.

Comme l’année précédente, les 24 lots de la sélection divergente ont été placés en

jarres cylindro-coniques d’un volume de 30 litres, alors que les témoins diploïdes et triploïdes

ont été disposés dans des jarres d’un volume de 150 litres. Tous les lots ne sont représentés
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que par un seul réplicat en élevage larvaire excepté le lot triploïde qui a été disposé dans 3

jarres de 150 litres.

Tableau 25 : Plan de croisement pour l’obtention de la sélection divergente lignée haute.

Les numéros correspondent à la nomenclature utilisée en élevage larvaire, micronurserie et

nurserie, les lettres correspondent à la nomenclature des lots sur estran.

Mâle 9 15

Famille F9-35 F9-36 F15-57 F15-58

F2-5 1 (A) 2 (D) 5 (I) 6 (K)
2

F2-8 3 (E) 4 (H)     7 8 (N)

F9-35 9 (O) 10 (R)
9

F9-36 11 (S) 12 (V)

Tableau 26 : Plan de croisement pour l’obtention de la sélection divergente lignée basse.

Les numéros correspondent à la nomenclature utilisée en élevage larvaire, micronurserie et

nurserie, les lettres correspondent à la nomenclature des lots sur estran.

Mâle 7 14

Famille F7-25 F7-26 F14-54 F14-55

F4-15    13   14 (W) 17 (B) 18 (C)
4

F4-16 15 (Z) 16 (AB) 19 (F) 20 (G)

F7-25 21 (J) 22 (L)
7

F7-26 23 (M) 24 (P)

2.4. Elevage larvaire, micronurserie et nurserie

Les mêmes protocoles zootechniques d’élevage larvaire, micronurserie et nurserie

utilisés en première génération ont été de nouveau appliqués pour la sélection divergente et

les témoins. L’élevage larvaire a eu lieu du 18 mars au 12 avril 2002, la micronurserie du 03

avril au 02 mai 2002 et la nurserie du 02 mai au 10 juillet 2002. Aucun tamisage sélectif n’a

été réalisé, afin de conserver l’intégralité des lots pendant les phases précoces. Une semaine

avant la mise sur site, les individus non retenus par la maille de 8 mm ont été éliminés. La

seule modification apportée a été réalisée en élevage larvaire où une distribution évolutive des

rations de phytoplancton en fonction de l’âge des larves a été préférée pour optimiser la

croissance des larves (Dégremont, 2002). De plus, un contrôle continu de la température par
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des thermo-boutons « Thermo Track Pcpro » a été réalisé pendant les phases larvaires,

micronursage et nurserie avec une acquisition toute les 20 minutes en élevage larvaire et

micronurserie, et toutes les heures en nurserie.

Lors de la première filtration, les larves excédentaires de la remise en densité des

témoins diploïdes ont été utilisées dans des proportions identiques pour constituer un 4ème

témoin diploïde. De la même manière, un pool ‘R’ constituée de 3 lots ‘R’ a été réalisé en

micronurserie à partir du naissain surnuméraire, ainsi qu’un pool ‘S’, constitué également

d’un mélange de 3 lots ‘S’. Enfin, deux témoins de captage naturel ayant pour origine Fouras

et Arcachon ont été transférés en nurserie à Bouin en même temps que les lots d’écloseries,

c’est à dire le 02 mai 2002. Ainsi, ils disposeront du même statut de réserve lors de la mise

sur site.

2.5. Caractérisation sur estran : suivi in situ

La nomenclature des témoins sur estran est Q, T, U et X pour les 4 lots diploïdes, Y

pour le lot triploïde, CNA et CNF pour les captages naturels issus d’Arcachon et Fouras. Les

pools ‘R’ et ‘S’ sont représentés respectivement par les lettres AC et AD. A cause d’effectifs

trop faible en nurserie, le lot F n’a pas été testé en BDV, et les B, E, G, O et V, n’ont été

suivis qu’à Ronce. La mise en élevage sur estran des cheptels a été effectuée le 11 juillet

2002, soit environ 4 mois après la fécondation pour les lots d’écloserie. Le protocole

expérimental, à savoir les poches utilisées, la pratique culturale et les sites expérimentaux, est

identique à celui de première génération. Le suivi de la survie, du poids individuel et du

rendement a été réalisé 15 jours et 42 jours après la mise sur site, et le 8 octobre 2002 soit

après une période de 3 mois de testage sur estran. Pendant la période estivale 2002, un suivi

continu de la température dans les 3 sites ateliers a été réalisé par l’intermédiaire de sondes

multiparamétriques TPS ou YSI.

Enfin, il est à signaler que pour le site de la BDV et lors du prélèvement du 8 octobre,

une partie des huîtres a été perdue à cause d’un tamisage des lots sur une maille trop

importante avant les comptages de mortalités. Une surestimation de 3 à 5 % des mortalités est

donc constatée sur ce site pour ce prélèvement.
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2.6. Analyses statistiques

Pour des raisons de simplicité dans la compréhension des résultats, les témoins

diploïdes et triploïdes ont été exclus des analyses statistiques concernant les phases précoces

de l’élevage larvaire à la nurserie.

2.6.1. Phase larvaire

Taux d’éclosion et survie larvaire :

L’estimation du taux d’éclosion du lot 12 n’a pas pu être déterminée en raison d’un

tamis percé lors de la première filtration en élevage larvaire. Ce lot a donc été exclu des

analyses du taux d’éclosion et du taux de survie larvaire à cause du trop faible nombre de

larves récupérées. De façon similaire, le lot 7 a été exclu des analyses de survie larvaire à

cause d’une fuite de la jarre d’élevage larvaire et de la perte de ce lot.

Les données des taux d’éclosions, rapport entre le nombre de larve D à la première

filtration (J2) sur le nombre d’ovocytes utilisés pour les croisements, des lots ‘R’ et ‘S’ ont été

traitées par une régression logistique pour données binomiales sous SAS® en utilisant la

procédure GENMOD et la transformation logit. Le modèle suivant a été utilisé :

Modèle qualité des cheptels - taux d’éclosion :

Logit (taux d’éclosion) = qualité + lot(qualité)

La survie larvaire des lots ‘R’ et ‘S’, depuis J2 jusqu’à ce que la totalité des larves

pédivéligères ait été envoyée en fixation soit à J25, a été également traitée par la procédure

GENMOD avec une transformation log des données, et traitement selon une distribution de

Poisson (McCullagh et Nelder, 1989 pour les détails) par le modèle :

Modèle qualité des cheptels - taux survie larvaire :

Log (survie larvaire) = qualité + lot(qualité) + temps*qualité + temps*lot(qualité)

La qualité correspond aux lots ‘R’ et ‘S’, et les lots sont hiérarchisés par la qualité (1 à 11

pour le lot ‘R’ et 13 à 24 pour le lot ‘S’). Le facteur temps représente les effectifs à J2, J7, J16

et J25 après la fécondation, sachant que les effectifs ont été corrigés par les remises à densité
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effectuées au cours de l’élevage larvaire. Le classement entre les groupes a été déterminé par

l’option lsmeans de la procédure (SAS Institute Inc., 1995b).

Taux de croissance larvaire :

Les lots 7 et 12 ont été exclus de l’analyse de la croissance larvaire pour les raisons

invoquées dans la paragraphe précédent. Pour augmenter la normalité et l’homoscédasticité

des variances, une transformation log a été réalisée. Les données de croissance acquise à J2,

J4, J7, J9, J11 et J16 ont été analysées par une ANCOVA par l’intermédiaire de la procédure

GLM de SAS® selon le modèle suivant :

Modèle qualité des cheptels - taux croissance larvaire :

Log (longueur) = qualité + lot(qualité) + jour + jour*qualité + jour*lot(qualité) + résiduelle.

« Qualité » est définie comme un facteur fixe, « lot » comme facteur aléatoire et « jour » en

facteur continu (covariable), et l’option TEST a été utilisée pour redéfinir les bons

dénominateurs pour le calcul du F statistique de « qualité » et « jour*qualité ».

2.6.2. Elevages en micronurserie et nurserie

Taux de fixation et taux de survie en micronurserie :

Le lot 12 n’a pas été pris en compte dans les 2 analyses. Les données ont été traitées

de la même façon que les taux d’éclosions. Le taux de fixation correspond au rapport entre le

nombre de larves fixées à J32 et le nombre total de larves pédivéligères mises en fixation à

J25. Le taux de survie en micronurserie correspond au rapport entre le nombre de naissain

compté avant le transfert en nurserie, c’est à dire à J43, et le nombre de naissain fixé à J32.

Taux de survie en nurserie :

Les effectifs du lot 12 ont permis une estimation de la survie pendant la phase de

nursage. Il a donc été pris en considération pour la première fois dans l’analyse de la survie en

nurserie. La survie pendant cette phase de production correspond à la période entre le transfert

en micronurserie (J43) et le comptage final précédent la mise en élevage sur site des animaux
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à J108. Un point intermédiaire de la survie a également été réalisé à J92. Le modèle utilisé est

identique à celui de la survie larvaire.

En supplément, une ANOVA, effectuée par la procédure GLM du logiciel SAS®, a été

utilisée pour comparer la survie des lots ‘R’ et ‘S’ présents dans un bac commun en nurserie

et pour lequel des mortalités importantes ont été observées. La survie a donc subi la

transformation angulaire par arcsinus√survie avant traitement.

2.6.3. Caractérisation sur estran

Les données ont été traitées entre les lignées haute et basse, ainsi qu’entre les lignées

haute, basse, témoin 2N et 3N. Pour l’analyse des données en intra-site, tous les lots testés sur

chaque site ont été pris en considération dans le traitement statistique pour les 3 dates

d’échantillonnage. A l’inverse pour la comparaison inter-sites, qui n’a été effectuée que pour

le point final, les lots B, E, F, G, O et V (cf § 2.5.) ont été exclus de l’analyse statistique afin

de ne pas biaiser l’importance de l’effet site.

Taux de survie sur estran :

La probabilité de la survie a été analysée en intra-site pour chaque point

d’échantillonnage par une régression logistique pour données binomiales sous SAS® en

utilisant la procédure GENMOD et la transformation logit. Le classement entre les lots a été

déterminé par l’option lsmeans (SAS Institute Inc., 1995b).

Modèle qualité des cheptels – intra-site :

Logit (survie estran) = qualité + lot(qualité)

Modèle qualité des cheptels – inter-sites :

Logit (survie estran) = site + qualité + lot(qualité) + site*qualité + site*lot(qualité)

En supplément, le modèle suivant a été utilisé pour tester l’effet « site » pour la lignée haute,

la lignée basse, et les témoins 2N et 3N. Le classement entre les sites a été déterminé par

l’option lsmeans de la procédure:
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Modèle inter-sites – lignée haute, lignée basse, témoin 2N, témoin 3N :

Logit (survie estran) = site

Poids total individuel et croissance sur estran :

Les données du poids total individuel ont été traitées après transformation log par une

ANCOVA selon les modèles suivants :

Modèle qualité des cheptels – intra-site :

Log (poids) = qualité + lot(qualité) + temps + temps*qualité + temps*lot(qualité) + résiduelle

Modèle qualité des cheptels – inter-sites :

Log (poids) = site + qualité + lot(qualité) + site*qualité + site*lot(qualité) + temps +

temps*site + temps*qualité + temps*lot(qualité) + temps*site*qualité +

temps*site*lot(qualité) + résiduelle

Les effets « site » et « qualité » ont été définis en facteur « fixe », et les effets « lot(qualité) »

et « site*lot(qualité) » en facteur aléatoire. « Temps » est défini en facteur continu, il s’agit

donc de la covariable, et correspond au temps passé sur estran. Enfin l’option test a été

utilisée pour calculer la statistique F correctement des effets « qualité », « site »,

« site*qualité », « temps*site », « temps*qualité » et « temps*site*qualité ».

Rendement journalier sur estran :

Le rendement journalier n’a été analysé que pour le point final d’octobre 2002. Il a été

calculé par la même formule qu’en première génération à savoir :

Rendement journalier (%.j-1) = 100 x (biomasse finale – biomasse initiale) / (biomasse initiale

x durée en jour sur estran)

La biomasse initiale correspond au poids total des 150 huîtres mises dans la poche à Bouin et

la biomasse finale correspond au poids total des huîtres vivantes comptées lors des différents

points d’échantillonnages. Les données ont été traitées par la procédure GLM (SAS Institute
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Inc., 1989). Le classement entre les lots et entre les sites a été déterminé par l’option means de

la procédure.

Modèle qualité des cheptels – intra-site :

Rendement journalier = qualité + lot(qualité) + résiduelle

Modèle qualité des cheptels – inter-sites :

Rendement journalier = site + qualité + lot(qualité) + site*qualité + site*lot(qualité) +

résiduelle

Les effets « qualité » et « site » ont été définis en facteurs fixes, alors que les effets « lot » et

« site*lot(qualité) » ont été définis en facteur aléatoire.

Corrélations et régressions multiples entre le rendement journalier, la survie et la

croissance :

Avant le traitement, les données de la survie ont subi une transformation angulaire par

arsinus√survie. Le rendement journalier a été calculé par la formule du paragraphe précédent,

et la croissance a été définie selon la formule suivante :

Croissance journalière = (Poids total individuel final – poids total individuel initial)/(poids

total individuel initial x durée en jour sur estran)

Les coefficients de corrélation entre les caractères survie, croissance journalière et rendement

journalier ont été déterminés par la procédure CORR de SAS®, et la régression multiple a été

effectuée par la procédure REG (SAS Institute Inc., 1995a). Les données ont été analysées

pour la lignée haute et pour la lignée basse, ainsi que pour les 2 lignées confondues de la

sélection divergente.

2.7. Réponse à la sélection pour la survie

A partir des performances de survie sur estran des parents sélectionnés ‘R’ et ‘S’,

l’écart à la sélection (SG1) est obtenu pour la première génération. Il correspond à la valeur

phénotypique moyenne des parents choisis, exprimée en écart à la valeur phénotypique de la



Section 2 – Partie III : Seconde génération, sélection divergente, production et caractérisation sur estran en 2002

201

population, que l’on calcule à partir de tous les individus appartenant à la génération des

parents avant sélection (!G1). Par l’intermédiaire des performances de survie obtenues pour

les descendants de chaque lignée, la réponse à la sélection (RG2) a été déterminée pour la

seconde génération. Elle correspond à la différence entre la valeur phénotypique moyenne des

enfants issus des parents sélectionnés et la moyenne de la génération des parents avant

sélection. La réponse à la sélection a été déterminée en fonction de l’écart de sélection ce qui

permet d’obtenir l’héritabilité réalisée. Dans le cas de notre étude, l’héritabilité réalisée a été

déterminée par la même méthode mais de 2 façons différentes :

•  Détermination de l’héritabilité réalisée pour la lignée haute et pour la lignée basse,

•  Détermination de l’héritabilité réalisée pour les 2 lignées confondues.

La relation entre la réponse (RG2) et l’écart à la sélection (SG1) s’écrit (Falconer et

Mackay, 1996):

RG2 = h² SG1

h² étant l’héritabilité réalisée et correspond à la régression des enfants sur le parent moyen.

L’écart-type de l’héritabilité réalisée a été calculé comme l’écart-type du coefficient de

régression selon la formule du Sokal et Rohlf (1995) :

σh² = √(S²YX/Σx²)

σh² étant l’écart-type de l’héritabilité réalisée, S²YX est la moyenne des carrés inexpliqués, et

x² correspond au carré des déviations entre les valeurs phénotypiques du couple de parents

sélectionnés et de la moyenne de première génération.

Les lots AC et AD qui correspondent à des mélanges de lots des lignées haute et basse

ont été exclus des analyses. De même, seuls les lots présents dans chaque site, puis les lots

communs présents dans les 3 sites ont été utilisés pour déterminer l’héritabilité réalisée (voir

le point précédent de l’analyse du poids individuel). L’écart et la réponse à la sélection sont

calculés à partir de la mortalité enregistrée en intra-site et inter-sites en 2001 et 2002.
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3. Résultats

3.1. Elevage larvaire

Pour des raisons de concision, seuls les résultats des tests statistiques entre les lots ‘R’

et ‘S’ ont été indiqués.

Survie :

Les températures enregistrées au cours de la phase larvaire étaient en moyenne de 21,8

± 0,7°C. A la première filtration à J2, des larves D ont été observées dans les 24 lots de la

sélection divergente, et les 5 témoins 2N et 3N. Pour le lot issu du croisement entre les

familles F9-36 et F15-58, pratiquement toutes les larves ont été perdues à J2 à cause d’un

tamis percé, et des larves anormales ont été observées pour la famille 13 et le témoin 3N avec

des proportions respectives de 32 % et 15 %. Les taux d’éclosion étaient en moyenne de

53,9 ± 14,2 % tous lots confondus. Les taux d’éclosion de chaque qualité de cheptels sont

indiqués en tableau 27. Une différence significative de taux d’éclosion a été mise en évidence

entre les lots ‘R’ et ‘S’ de la sélection divergente (χ² = 40,14 ; p < 0,0001) avec les meilleurs

résultats obtenus pour les lots ‘R’.

Tableau 27 : Principaux résultats des caractères survies en phases précoces des lots

d’écloserie produits dans le cadre de la seconde génération sélection divergente (%).

Qualité Taux

d’éclosion

Taux survie

larvaire

Taux de

fixation

Taux de

survie en

micronurserie

Taux de

survie en

nurserie

Lignée haute 60,3 ± 16,5 8,1 ±   6,1 78,9 ± 17,9 82,7 ± 14,8 84,0 ± 16,0

Lignée basse 52,5 ± 10,1 13,6 ± 10,4 79,8 ± 19,7 84,0 ± 15,7 76,7 ± 23,2

Témoin 2N 37,1 ±   7,4 81,4 ± 16,9 76,5 ± 16,5 81,6 ± 18,3

Témoin 3N 24,4 ±   6,1 68,8 ± 10,4 89,5 ± 12,4 95,2 ± 10,5

Pendant la phase larvaire entre J2 et J25, la totalité du lot 7 a été perdue suite à la fuite

d’une jarre, et le lot 13 est mort. Les lots ‘R’ et les lots ‘S’ ont présenté respectivement une

survie moyenne de 8,1 ± 6,1 % et 13,6 ± 10,4 % montrant une différence significative de
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survie entre les lots pendant la phase larvaire (χ² = 1308,94 ; p < 0,0001) (tableau 27). Pour

information, les survies des témoins 2N étaient en moyenne de 59,0 ± 9,8 %, entre J2 et J16,

contre 37,3 ± 17,9 % pour le témoins 3N, mais pour des raisons de place disponible en

micronurserie, seuls la « tête »  et le « corps » de lots ont été mis en fixation.

Croissance :

A J2, aucune différence significative de longueur de la coquille entre les lots ‘R’ et ‘S’

n’est constatée. De la même manière, il n’y a pas de différence significative de croissance

entre les lots ‘R’ et ‘S’ au stade larvaire (tableau 28). A J16, lorsque les lots débutent le

processus de fixation, les longueurs moyennes étaient de 212 µm, 240 µm, 201 µm et 216 µm

respectivement pour les lots ‘R’, ‘S’, T2N et T3N (figure 41). Les fixations ont été terminées

à J25, où toutes les larves pédivéligères des lots ‘R’ et ‘S’ ont été transférées en

micronurserie.
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Figure 41: Evolution du diamètre maximum moyen de la coquille au stade larvaire (µm)

et écart-type pour les lots produits lors du croisement de la sélection divergente. ‘R’ : lots

‘résistants’ ; ‘S’ : lots « sensibles » ; T2N : témoin diploïde ; T3N : témoin triploïde.
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Tableau 28 : ANCOVA pour la croissance larvaire des lots ‘R’ et ‘S’.

Source ddl F p

Qualité 1 2,18 0,1552

Lot(qualité) 20 8,20 < 0,0001

Jour 1 26895,1 < 0,0001

jour*qualité 1 1,35 0,2596

jour*lot(qualité) 20 57,73 < 0,0001

Erreur 12962

3.2. Micronurserie

La température moyenne pendant la phase de nursage était de 19,6 ± 1,2°C. Les taux

moyens de fixation étaient de 78,9 ± 17,9 % et 79,8 ± 19,7 % respectivement pour les lots ‘R’

et ‘S’, et une différence significative a été observée entre ces 2 lots (χ² = 5,62 ; p = 0,0178).

Le taux de fixation moyen des témoins 2N était de 81,4 ± 16,9 % et pour les témoins 3N, le

taux de fixation moyen était de 68,8 ± 10,4% (tableau 27). En micronurserie, aucune

différence significative de survie entre les lots ‘R’ et ‘S’ n’a été trouvée (χ² = 0,03 ; p = 0,85)

avec une survie moyenne de 82,7 ± 14,8 % pour le lot ‘R’ et 84,0 ± 15,7 % pour le lot ‘S’.

Pour les témoins d’écloserie, les taux de survie en micronurserie étaient respectivement de

76,5 ± 16,5 % et 89,7 ± 12,4 % respectivement pour les 2N et les 3N (tableau 27).

3.3. Nurserie

Les températures enregistrées en phase de nursage par le Laboratoire Conchylicole des

Pays de Loire ont été comprises entre 13,0 et 24,5°C pour une moyenne de 18,4 ± 2,3°C.

Une différence significative de survie entre les lots ‘R’ et ‘S’ a été mise en évidence en

nurserie (χ² = 8,27 ; p = 0,0160) avec la meilleure survie pour le lot ‘R’ avec 84,0 ± 16,0 %

contre 76,7 ± 23,2 % pour le lot ‘S’ au 04 juillet 2002. Les témoins d’écloserie ont présenté

une survie moyenne de 81,6 ± 18,3 % pour les 2N et 95,2 ± 10,5% pour les 3N (tableau 27).

Lors de la phase de nursage, des mortalités importantes sont apparues dans un bac

contenant 5 lots ‘R’ et 5 lots ‘S’. Ces mortalités ont débuté vers le 15 juin 2002 pour le lot J

de la lignée basse. Les autres lots ont été touchés 10 jours plus tard avec une mortalité qui

s’est poursuivie jusqu’à la mise en poche le 10 juillet 2002. Les mortalités des 10 familles à
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cette date sont représentés en figure 42. A la mise en poche, les mortalités moyennes étaient

de 70,2 ± 12,6 % pour les 5 lots ‘S’ contre 5,8 ± 3,0 % pour les 5 lots ‘R’. Il en résulte donc

une différence significative de survie entre les lots (F = 123,83 ; p < 0,0001).
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Figure 42 : Pourcentage de mortalité (%) au 11 juillet 2002 des lots présents dans le bac

où des mortalités ont été observées. Lots ‘R’ : lots de lignée haute ; Lots ‘S’ : lots de la

lignée basse.

Suite à ces épisodes de mortalité en nurserie, des huîtres vivantes et moribondes (en

cours de mortalité) ont été analysées par l’équipe de pathologie du Laboratoire de Génétique

et Pathologie, afin de déterminer la présence ou non de virus de type herpès. Les analyses

herpès sur ces cheptels indiquent des résultats positifs pour tous les animaux moribonds des

lignées haute et basse, alors que les animaux vivants issus de la lignée haute ne présentaient

aucun signe de contamination (tableau 29). Par contre, pour les lots de la lignée basse, des

résultats positifs ont été relevés chez les individus vivants au moment des mortalités.
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Tableau 29 : Analyses herpès de quelques lots en nurserie pendant la période de

mortalité (H : lignée haute, B : lignée basse, V : animaux vivants, M : animaux moribonds, - :

pas de virus herpès détecté, + : présence de virus herpès) (Analyses REPAMO).

Lignée Lot Statut Résultats

H A V -

H A M +

B B V +

B B M +

B C V +

B C M +

H D V -

H D M +

B F V -

B F M +

B J V +

B J M +

3.4. Caractérisation sur estran

3.4.1. Suivi de la température

L’évolution des températures dans les 3 sites ateliers est représentée en figure 43. Les

températures moyennes entre le 11 juillet et 08 octobre 2002 étaient respectivement de 19,1 ±

1,2°C à Ronce, 18,4 ± 0,9°C en RA et 18,3 ± 1,1°C en BDV. Les températures moyennes de

2002 sont équivalentes à celles de 2001 en BDV avec en moyenne entre le 11 juillet et le 02

octobre, 18,5°C en 2002 et 18,4°C en 2001. A l’inverse, une écart de température de 0,7°C et

1,1°C a été obtenu pour cette même période pour Ronce et RA respectivement, avec des

températures plus basses en 2002 comparées à 2001.
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Figure 43 : Evolution de la température dans les 3 sites expérimentaux pendant la

période estival 2002. Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys.

3.4.2. Survie

3.4.2.1.  Prélèvement du 24 juillet 2002 (J15)

Les résultats du premier point d’échantillonnage réalisé le 24 juillet indiquent des

faibles taux de mortalité pour les lots des lignées haute et basse et les témoins 2N et 3N

(figure 44). Les mortalités moyennes enregistrées pour ces lots d’écloserie sont de 3,9 ± 6,8

%, 2,1 ± 4,1 % et 1,4 ± 2,2 % respectivement à Ronce, RA et BDV. Les pourcentages de

mortalités obtenus pour chaque qualité de cheptels, et les témoins de captage naturel sont

indiqués en tableau 30.

Parmi les lots des lignées haute et basse, seuls les lots B, C, F et J ont présenté des

mortalités supérieures à 15 % à Ronce, alors qu’en RA, toutes les familles ont présenté moins

de 7 % de mortalité exceptée la famille C. Enfin en BDV, aucune mortalité importante n’a été

enregistrée lors de ce prélèvement. La comparaison entre les lots ‘R’ et ‘S’ indique une

différence significative de survie uniquement sur le site de Ronce (χ² = 4,42 ; p = 0,0352).

Concernant les témoins d’écloserie (2N et 3N), aucune mortalité significative n’a été
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enregistrée dans les 3 sites. A l’opposé, le naissain issu de captage naturel présente des

mortalités élevées après 15 jours de testage en mer, avec des mortalités plus importantes

relevées pour les naissains ayant pour origine Fouras (CNF – figure 44).

Tableau 30 : Mortalités moyennes et écart-types (%) des lots d’écloserie et issus des

captages naturels dans les 3 sites ateliers au 24 juillet 2002.

Qualité Ronce RA BDV

Lignée haute 1,6 ±   1,3 2,2 ± 2,3 2,0 ± 2,0

Lignée basse 7,5 ±   9,6 3,1 ± 6,9 1,6 ± 3,1

Témoin 2N 0,5 ±   0,3 0,6 ± 0,5 0,3 ± 0,4

Témoin 3N 1,3 ±   1,1 0,7 ± 0,7 1,1 ± 0,8

Captage naturel 14,4 ± 15,7 10,6 ± 6,7 2,9 ± 1,4

3.4.2.2.  Prélèvement du 22 août 2002 (J43)

Les mortalités moyennes des lots d’écloserie après 43 jours de testage in situ étaient de

6,1 ± 10,0 %, 19,6 ± 15,6 % et 3,5 ± 6,5 % respectivement à Ronce, RA et BDV. D’après la

figure 45, des mortalités importantes (> 30%) se sont produites pour les lots L, M, P, W et AB

sur le site RA entre le 24 juillet et le 22 août 2002. A Ronce, les lots B, F et J continuent à

exprimer des mortalités passant de 20,6 ± 1,4 % à J15 à 29,5 ± 1,7 % à J43. Enfin, le lot C

présente des mortalités équivalentes sur l’ensemble des sites expérimentaux (25 à 30 %). Pour

les autres lots des lignées haute et basse, ainsi que pour les témoins 2N et 3N et les témoins

issus de captage naturel, aucune mortalité supplémentaire ne s’est produite durant le mois de

d’août excepté pour les témoins 2N Q, T et X en RA.

Tableau 31 : Mortalités moyennes (%), et écart-types des lots d’écloserie et des captages

naturels dans les 3 sites ateliers au 22 août 2002.

Qualité Ronce RA BDV

Lignée haute   2,9 ±   1,9   7,8 ±   2,1   3,2 ±   2,6

Lignée basse 11,6 ± 14,2 38,7 ±   9,9   5,8 ± 11,1

Témoin 2N   1,3 ±   0,7 15,7 ±   6,6   1,1 ±   0,4

Témoin 3N   0,4 ±   0,4   3,6 ±   2,1   1,1 ±   0,8

Captage naturel 19,9 ± 19,3 18,4 ± 12,7 15,7 ±   5,7
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Figure 44 : Pourcentages moyens de mortalité (%) et écart-types relevés au 24 juillet

2002 dans les 3 sites ateliers (J15).
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En RA, les mortalités moyennes des lots de la lignée basse étaient de 38,7 % contre

7,8% pour les lots de la lignée haute montrant ainsi une différence significative de survie

entre les 2 lignées (χ² = 129,90 ; p < 0,0001). Pour les deux autre sites, aucune différence

significative de survie entre les lots ‘R’ et ‘S’ n’a été trouvée à Ronce (p = 0,97) et en BDV

(p = 0,97).

3.4.2.3.  Prélèvement du 08 octobre 2002 (J90)

Intra-site :

A la fin de la période estivale, les mortalités relevées pour les lots d’écloserie étaient

de 16,9 ± 17,9 % à Ronce, 25,0 ± 18,7 % en RA et 11,5 ± 11,2 % en BDV. Les données de

mortalités acquises pour chaque lot d’écloserie ainsi que pour les témoins issus de captage

naturel sont représentées en figure 46. Les mortalités moyennes de chaque qualité de cheptels

sont indiquées en tableau 32. Tous les lots de la lignée basse ont montré des mortalités

importantes à Ronce et en RA à l’exception des familles W et P avec 9 % de mortalité à

Ronce. En BDV, seules les familles de la lignée basse C, J, AD et M ont montré des

mortalités élevées (> 19 %). Les lots de la lignée haute et le témoin triploïde présentent des

survies élevées dans l’ensemble des sites. Le pourcentage de mortalité le plus important

observé pour les lots des lignées hautes est de 11,3 % et 12 % pour le D respectivement à

Ronce et en BDV, alors qu’il est de 11,5 % pour le lot AC en RA après 3 mois de testage in

situ (figure 46). Enfin, les témoins d’écloserie 2N ont montré des mortalités importantes

comprises entre 16,7 et 31,6 % en RA. Dans les 2 autres sites, les mortalités enregistrées

étaient en moyenne de 7,9 % et 5,5 % respectivement à Ronce et BDV (tableau 32). Depuis le

prélèvement du 22 août 2002 (date), les témoins de captage naturel ont conservé des taux de

mortalité équivalents dans les 3 sites avec les meilleures survies pour le naissain ayant pour

origine « Arcachon » comparé à celui de « Fouras ».

Pour les 3 sites, des différences significatives de survie entre les lignées haute et basse

ont été observées (Ronce : χ² = 117,11 ; p < 0,0001 ; RA : χ² = 335,61 ; p < 0,0001 ;

BDV : χ² = 11,51 ; p = 0,0007) avec les meilleures survies pour les lots de la lignée haute

(tableau 32).
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Figure 45 : Pourcentages moyens de mortalité (%) et écart-types relevés au 22 août 2002

dans les 3 sites ateliers (J42).
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Tableau 32 : Mortalités moyennes (%) et écart-types des lots d’écloserie et des captages

naturels dans les 3 sites ateliers au 08 octobre 2002.

Qualité Ronce RA BDV

Lignée haute   5,0 ±   3,7   7,2 ±   3,2   7,2 ±   2,6

Lignée basse 33,1 ± 17,4 43,3 ± 12,0 19,0 ± 14,9

Témoin 2N   7,9 ±   6,5 23,7 ±   6,6   5,5 ±   1,9

Témoin 3N   2,0 ±   1,2   7,3 ±   6,3   6,0 ±   3,3

Captage naturel 19,5 ±   8,8 15,6 ±   1,5 19,6 ±   6,0

La comparaison entre les lignées haute et basse et les témoins 2N et 3N en intra-site

révèle une différence significative de survie entre les 4 qualités de cheptels dans les 3 sites

(Ronce : χ² = 127,51 ; p < 0,0001 ; RA : χ² = 337,00 ; p < 0,0001 ; BDV : χ² = 20,13 ; p =

0,0007). Le classement entre les qualités ne montre aucune différence significative de survie

entre la lignée haute et les témoins 2N et 3N à Ronce et en BDV, alors que la lignée basse

présente des performances de survie significativement plus faibles dans ces 2 sites. En RA,

aucune différence significative de survie entre la lignée haute et le témoin 3N n’a été

observée, alors que le témoin 2N a montré une survie significativement plus faible. Enfin, la

lignée basse a montré une survie significativement plus faible comparée à la survie des

cheptels de la lignée haute et des témoins d’écloserie.

Inter-sites :

D’après le tableau 33, les mortalités moyennes enregistrées en octobre 2002 dans les 3

sites étaient de 13,8 %, 24,1% et 11,5 % respectivement à Ronce, RA et BDV. Il a été trouvé

une différence significative de survie entre les sites pour les analyses entre les 2 lignées (χ² =

24,88 ; p < 0,0001) et entre les 4 qualités de cheptels (lignées haute et basse, témoins 2N et

3N) (χ² = 35,36 ; p < 0,0001). Il a été trouvé dans les 2 cas que les sites de la BDV et de

Ronce ont montré des performances de survies équivalentes, alors que le site de RA est

caractérisé par des performances de survie significativement plus faibles comparées aux 2

autres sites (tableau 33). Des différences significatives de survie entre les qualités de cheptels

ont également été observées pour les analyses entre les 2 lignées (χ² = 162,53 ; p < 0,0001) et

entre les 4 qualités de cheptels (χ² = 174,11 ; p < 0,0001). La lignée basse a montré des

performances de survie significativement plus faibles par rapport à la lignée haute dans
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l’analyse entre les 2 lignées. Pour l’analyse entre les 4 qualités de cheptels, le témoin 3N et la

lignée haute ont les meilleures performances de survie. Le témoin 2N a une survie

significativement plus faible par rapport à ces deux lots, et enfin, la lignée basse présente des

survies significativement plus faibles comparées aux celles des 3 autres qualités de cheptels

(lignée haute, témoin 2N et 3N). L’interaction « site-qualité » s’est révélée significative

(χ² = 28,91 ; p < 0,0001) pour l’analyse entre les 2 lignées ainsi que pour l’analyse entre les 4

qualités de cheptels (χ² = 40,29 ; p < 0,0001). En détail, pour la lignée haute, un effet site

significatif a été obtenu (χ² = 12,09 ; p = 0,0024) avec des performances de survie

significativement plus importantes à Ronce comparées aux sites de RA et BDV. (tableau 33).

Pour la lignée basse (χ² = 25,13 ; p < 0,0001) et le témoin 2N (χ² = 36,18 ; p < 0,0001), l’effet

site a également été significatif en octobre 2002, mais le classement entre les sites montre que

le site de la RA présente une survie significativement plus faible que dans les 2 autres sites.

Enfin pour le témoin 3N, aucune différence de survie n’a été obtenue entre les 3 sites (χ² =

3,55 ; p = 0,17).

Tableau 33 : Mortalités moyennes (%) et écart-types des lots communs testés dans les 3

sites ateliers au 08 octobre 2002.

Qualité Ronce RA BDV Inter-sites

Lignée haute   4,0 ±   3,3   7,2 ±   3,2   7,2 ±   2,6   6,1 ±   2,3

Lignée basse 27,5 ± 14,0 43,1 ± 12,7 19,0 ± 14,9 29,9 ± 10,2

Témoin 2N   7,9 ±   6,5 23,7 ±   6,6   5,5 ±   1,9 12,4 ±   2,6

Témoin 3N   2,0 ±   1,2   7,3 ±   6,3   6,0 ±   3,3 5,1 ±   2,8

Moyenne 13,8 ± 14,5 24,1 ± 18,6 11,5 ± 11,2 16,5 ± 12,9

3.4.3. Poids total individuel

A la mise en poche à Bouin, les poids totaux individuels moyens étaient de 1,1 ± 0,2 g

pour la lignée haute, 1,1 ± 0,2 g pour la lignée basse, 1,0 ± 0,1 g pour les témoins 2N,

1,3 ± 0,56 g pour le témoin 3N et 2,25 ± 1,11 g pour les témoins de captage naturel. D’après

le tableau 36, aucune différence significative de poids individuel n’a été obtenue entre les

lignées haute et basse, et entre les lignées haute, basse, témoins 2N et 3N lors de la mise en

poche.
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Figure 46: Pourcentages moyens de mortalité (%) et écart-types relevés au 08 octobre

2002 dans les 3 sites ateliers (J90).



Section 2 – Partie III : Seconde génération, sélection divergente, production et caractérisation sur estran en 2002

215

Intra-site :

Les poids individuels des différentes qualités de cheptels dans les 3 sites à la fin de la

période estivale sont indiqués en tableau 34. Même si le témoin 3N présente un poids total

individuel plus important comparé aux cheptels d’écloserie 2N, aucune différence

significative de croissance n’a été constatée entre les 2 lignées et entre les 4 qualités de

cheptels (lignée haute, lignée basse, témoin 2N et témoin 3N) dans les 3 sites (temps*qualité)

(tableau 36).

Tableau 34 : Poids total individuel moyen (g) et écart-type des 5 qualités de cheptels

dans les 3 sites ateliers le 08 octobre 2002.

Qualité Ronce RA BDV

Lignée haute 8,0 ± 0,7 9,2 ± 0,7 13,2 ± 1,6

Lignée basse 7,5 ± 0,6 8,3 ± 1,0 14,1 ± 2,3

Témoin 2N 7,5 ± 1,1 8,9 ± 0,7 14,9 ± 3,5

Témoin 3N 7,9 ± 3,0 11,4 ± 2,5 20,3 ± 6,3

Captage naturel 9,7 ± 1,3 11,1 ± 1,7 15,8 ± 0,2

Inter-sites :

Les poids individuels à la fin de la période estivale des lots communs testés dans les 3

sites sont indiqués en tableau 34. Comme pour l’analyse en intra-site, aucune différence

significative de croissance n’a été obtenue en inter-sites entre les 2 lignées et entre les 4

qualités de cheptels (temps*qualité) (tableau 36).

Tableau 35: Poids total individuel moyen (g) et écart-type des lots communs testés dans

les 3 sites ateliers au 08 octobre 2002.

Qualité Ronce RA BDV Inter-sites

Lignée haute 7,8 ± 0,6 9,2 ± 0,7 13,2 ± 1,6 10,1 ± 0,7

Lignée basse 7,6 ± 0,4 8,3 ± 1,1 14,1 ± 2,3 10,0 ± 1,1

Témoin 2N 7,5 ± 1,1 8,9 ± 0,7 14,9 ± 3,5 10,4 ± 1,7

Témoin 3N 7,9 ± 3,0 11,4 ± 2,5 20,3 ± 6,3 13,2 ± 7,3

Moyenne 7,7 ± 0,6 8,9 ± 1,1 14,2 ± 2,6 10,2 ± 1,2
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Tableau 36 : ANCOVA du poids total individuel entre les 2 lignées, et entre les lignées

haute, basse, témoins d’écloserie en intra-site et inter-sites (le facteur temps n’est pas indiqué).

Lignée haute et basse Lignée haute et basse,

témoin 2N et 3N

Site Source ddl F p ddl F p

Ronce Qualité 1 0,03 0,8736 3 0,68 0,5754

Lot(qualité) 22 32,43 <0,0001 25 29,28 <0,0001

Temps*qualité 2 0,71 0,4101 4 0,65 0,5904

Temps*lot(qualité) 22 11,76 <0,0001 25 11,09 <0,0001

Erreur 7235 8747

RA Qualité 1 0,82 0,3789 3 1,44 0,2611

Lot(qualité) 17 18,25 <0,0001 20 16,33 <0,0001

Temps*qualité 2 2,68 0,1201 4 1,18 0,3427

Temps*lot(qualité) 17 5,88 <0,0001 20 5,09 <0,0001

Erreur 4332 5472

BDV Qualité 1 0,60 0,4489 3 1,32 0,2981

Lot(qualité) 16 18,76 <0,0001 19 16,75 <0,0001

Temps*qualité 2 0,01 0,9178 4 0,75 0,5344

Temps*lot(qualité) 16 6,28 <0,0001 19 6,02 <0,0001

Erreur 4104 5244

Inter- Site 2 0,51 0,7033 2 0,20 0,8307

sites Qualité 1 0,50 0,4890 3 1,30 0,3041

Lot(qualité) 16 50,01 <0,0001 19 28,31 <0,0001

Site*qualité 2 1,17 0,3220 6 0,52 0,7878

Site*lot(qualité) 32 0,19 1,0000 38 0,18 1,0000

Temps*site 2 56,09 0,0175 2 76,33 <0,0001

Temps*qualité 1 0,97 0,3384 3 0,66 0,5865

Temps*lot(qualité) 16 19,54 <0,0001 19 18,75 <0,0001

Temps*site*qualité 2 3,01 0,0635 6 2,89 0,0204

Temps*site*lot(qualité) 32 1,99 0,0007 38 1,87 0,0009

Erreur 16029 20708
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Une différence significative de croissance a été mise en évidence entre les sites

(temps*site) pour les analyses entre les 2 lignées et entre les 4 qualités de cheptels. Dans les 2

cas, les meilleures performances de croissance ont été obtenues en BDV comparées aux sites

de RA et Ronce. De même, les lots élevés en RA ont présenté une croissance

significativement plus importante comparée à ceux élevés à Ronce (tableau 35). L’interaction

« temps*site*qualité » a été significative pour les 4 qualités de cheptels et non pour l’analyse

entre les 2 lignées (tableau 36). Ce résultat montre une croissance entre les sites différente en

fonction de la qualité de cheptels pour les témoins 2N et 3N.

3.4.4. Rendement

Intra-site :

Les rendements journaliers moyens observés pour les 5 qualités de cheptels sont

représentés dans le tableau 37. Aucune différence significative de rendement journalier entre

les lignées haute et basse n’a été observée en BDV (F = 1,08 ; p = 0,31). Pour les sites de

Ronce (F = 18,45 ; p = 0,0003) et RA (F = 33,88 ; p < 0,0001), des différences significatives

de rendement ont été mises en évidence avec les meilleurs rendements pour la lignée haute

dans les 2 sites.

Tableau 37 : Rendements journaliers moyens (%.j-1) et écart-types entre le 11 juillet et

le 08 octobre 2002 des 5 qualités de cheptels dans les 3 sites ateliers.

Qualité Ronce RA BDV

Lignée haute 7,8 ± 1,1 7,8 ± 0,8 15,2 ± 1,5

Lignée basse 5,4 ± 1,6 4,4 ± 1,5 13,9 ± 3,4

Témoin 2N 7,4 ± 1,2 6,2 ± 0,8 17,6 ± 1,9

Témoin 3N 7,0 ± 0,6 7,2 ± 0,2 17,1 ± 0,2

Captage naturel 3,7 ± 0,6 4,5 ± 0,9   8,7 ± 0,2

Pour l’analyse comprenant en plus les témoins 2N et 3N, les rendements ont été

compris entre 13,9 %.j-1 pour la lignée basse et 17,6 %.j-1 pour les témoins 2N en BDV

(tableau 37). Malgré une tendance à de plus faibles rendements en lignée basse, aucune

différence significative de rendement journalier n’a été observée entre les 4 qualités de

cheptels en BDV (F = 2,22 ; p = 0,12). A Ronce, une différence significative de rendement a
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été observée (F = 6,77 ; p = 0,0017) avec des rendements similaires pour la lignée haute et les

témoins 2N et 3N. Seule la lignée basse présente des rendements significativement plus

faibles comparés aux trois autres cheptels. Enfin en RA, une différence significative de

rendement entre les lignées haute, basse, témoin 2N et 3N a également été trouvée

(F = 12,66 ; p < 0,0001). La lignée basse a montré de nouveau les rendements les plus faibles

comparés aux 2 témoins d’écloserie et à la lignée haute. Aucune différence de rendement

journalier n’a été rapporté entre les témoins d’écloserie, ainsi qu’entre la lignée haute et le

témoin 3N. Par contre, il a été observé une différence significative de rendement entre la

lignée haute et le témoin 2N avec les meilleures performances pour la lignée haute.

Inter-sites :

Les rendements journaliers moyens observés pour les 5 qualités de cheptels sont

représentés dans le tableau 38. Pour l’analyse entre les 2 lignées, des différences significatives

de rendement journalier ont été obtenues entre les lignées haute et basse (F= 12,85 ;

p = 0,0025), et entre les sites (F = 77,92 ; p = 0,0127). Les rendements significativement plus

important ont été observés en BDV par rapport aux deux autres sites, et les rendements des

cheptels élevés en à RA ont été significativement inférieurs à ceux élevés dans les deux autres

sites (tableau 38). Aucune interaction significative n’a été observée entre les sites et la qualité

des cheptels (F = 2,05 ; p = 0,15).

Tableau 38: Rendements journaliers moyens (%.j-1) et écart-types entre le 11 juillet et le

08 octobre 2002 des lots communs testés dans les 3 sites ateliers.

Qualité Ronce RA BDV Inter-sites

Lignée haute 8,1 ± 1,1 7,8 ± 0,8 15,2 ± 1,5 10,4 ± 0,9

Lignée basse 5,8 ± 1,6 4,4 ± 1,6 13,9 ± 3,4 8,0 ± 1,7

Témoin 2N 7,4 ± 1,2 6,2 ± 0,8 17,6 ± 1,9 10,4 ± 0,3

Témoin 3N 7,0 ± 0,6 7,2 ± 0,2 17,1 ± 0,2 10,4 ± 5,7

Moyenne 7,0 ± 1,6 6,2 ± 1,9 15,2 ± 2,7 9,5 ± 1,6

L’analyse du rendement journalier pour les 4 qualités de cheptels a également montré

des différences significatives de rendement journalier entre les lignées haute et basse et les

témoins 2N et 3N (F = 6,23 ; p = 0,004), et entre les sites (F = 90,36 ; p < 0,0001). Seule la
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lignée basse avec 8 %.j-1 a montré un rendement journalier significativement inférieur aux 3

autres qualités de cheptels (10,4 %.j-1)(tableau 38). Pour les sites, des différences

significatives de rendement entre les 3 sites ont été observés avec les meilleures performances

en BDV, les moins bonnes en RA, le site de Ronce ayant des performances intermédiaires.

Enfin, l’interaction « site*qualité » a également été non significative pour l’analyse entre les 4

qualités de cheptels (F = 2,02 ; p = 0,09).

3.4.5. Corrélations et régressions multiples entre le rendement journalier, la

survie et la croissance

Les corrélations entre les caractères pour la lignée haute, la lignée basse et les deux

lignées confondues pour chaque site sont indiquées en tableau 39.

Tableau 39 : Corrélations entre les caractères survie, croissance journalière et

rendement journalier dans les 3 sites ateliers pour les lots de la sélection divergente.

Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys. (** : p < 0,01 ; * p <

0,05). Crois : croissance journalière ; Rdt : rendement journalier.

Lignée haute Lignée basse 2 lignées
Site Caractère

Crois Rdt Crois Rdt Crois Rdt

Survie 0,41* 0,66** -0,32 0,83** -0,26* 0,86**
Ronce

Crois 0,95** 0,20 0,18

Survie 0,48* 0,76** 0,42* 0,92** 0,19 0,94**
RA

Crois 0,94** 0,73** 0,50**

Survie -0,03 0,28 -0,05 0,73** -0,11 0,68**
BDV

Crois 0,95** 0,63** 0,64**

Pour la lignée haute et dans les 3 sites, les corrélations sont les plus importantes entre

la croissance journalière et le rendement journalier avec des valeurs comprises entre 0,94 et

0,95. A l’inverse, pour les lots de la lignée basse, les meilleures corrélations sont observées

entre le rendement et la survie (0,73 à 0,92). Enfin pour les 2 lignées confondues, les

meilleures corrélations sont également obtenues entre la survie et le rendement pour les sites

de Ronce et RA, alors qu’en BDV, les corrélations entre la survie et le rendement, et entre la

croissance et le rendement sont identiques.
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Ces données indiquent que la contribution de la croissance dans l’explication du

rendement est très importante pour la lignée haute avec 78 %, 70 % et 91 % respectivement à

Ronce, RA et BDV (figure 47). A l’inverse, le rendement est plus sous l’influence de la survie

pour les lots de la lignée basse avec 82 % à Ronce, 68 % en RA et 56 % en BDV. Pour tous

les lots de la sélection divergente, les contributions de la croissance et de la survie pour

expliquer le rendement correspondent à celles obtenues pour les lots de la lignée basse. A

Ronce et en RA, le rendement journalier est fortement influencé par la survie avec 83 %

d’explication contre 7 % pour la croissance à Ronce et 16 % pour la croissance en RA. Enfin

en BDV, le rendement journalier est expliqué par des contributions identiques de la survie et

de la croissance avec 51 % et 46 % respectivement (figure 47).
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Figure 47 : Contributions de la croissance et de la survie pour l’explication du

rendement des lignées haute et basse, et des 2 lignées confondues dans les 3 sites ateliers.

Ronce : Ronce-Perquis ; RA : Rivière d’Auray ; BDV : Baie des Veys. ‘R’ : lignée haute,

‘S’ : lignée basse.

3.4.6. Réponse à la sélection pour la survie

Les écarts à la sélection (SG1) sont reportés en tableau 40. Les valeurs obtenues pour

l’héritabilité réalisée sont indiquées en tableau 41. Pour exemple, la réponse à la sélection des
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lots des lignées haute et basse, et des 2 lignées confondues en fonction de l’écart à la sélection

sont représentées pour le site de Ronce en figure 48 et 49 à titre d’exemple.

Tableau 40 : Ecarts (SG1) et réponses (RG2) à la sélection de la survie en intra- et inter-

sites.

Ronce RA BDV Inter-sites
Qualité

SG1 RG2 SG1 RG2 SG1 RG2 SG1 RG2

Lignée haute 12,4 10,2 19,4 17,6 3,5 -1,2 11,8 9,3

Lignée basse -35,8 -18,5 -35,8 -19,2 -11,7 -11,1 -26,5 -14,2

2 lignées 48,2 28,7 55,2 36,8 15,2 9,9 38,3 23.5

Tableau 41 : Héritabilités réalisées et écart-types de la survie en intra- et inter-sites.

Qualité Ronce RA BDV Inter-sites

Lignée haute  0,82 ± 0,33  0,90 ± 0,14 -0,43 ± 0,38  0,77 ± 0,23

Lignée basse  0,56 ± 0,41  0,53 ± 0,33  1,01 ± 0,87  0,56 ± 0,30

2 lignées  0,58 ± 0,40  0,61 ± 0,33  0,92 ± 0,90  0,59 ± 0,29

En intra-site, les estimations de l’héritabilité réalisée pour les lignées haute et basse et

les 2 lignées confondues montrent des valeurs similaires pour les sites de Ronce et RA. Les

héritabilités réalisées sont comprises entre 0,77 et 0,90 pour la lignée haute, et entre 0,53 et

0,56 pour la lignée basse. Les 2 lignées confondues montrent des héritabilités réalisées

comprises entre 0,58 et 0,61. Enfin pour le site de la BDV, les valeurs des héritabilités

réalisées diffèrent des 2 autres sites (tableau 41).
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Figure 48 : Régression parent-enfant des lignées haute et basse à  Ronce. SG1 : écart à la

sélection, RG2 : réponse à la sélection. Les lots de la lignée haute sont représentés en bleu, et

les lots de la lignée basse en rouge. L’axe des abscisses est en valeur absolue car SG1 est

négatif pour tous les lots de la lignée basse.
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Figure 49 : Régression parent-enfant des lots de la sélection divergente à Ronce. SG1 :

écart à la sélection, RG2 : réponse à la sélection. Les lots de la lignée haute sont représentés à

droite de l’axe des ordonnées, et les lots de la lignée basse à gauche de cet axe.
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4. Discussion

4.1. Phases larvaire et micronurserie

Les taux d’éclosion obtenus en seconde génération (53,9 ± 14,2 % ) ont été meilleurs

comparé aux taux d’éclosion des familles produites en première génération (41,0 ± 34,1 %)

avec un niveau de variabilité entre les lots beaucoup moins importants. Ce résultat s’explique

par le fait que les croisements de première génération ne faisait intervenir que 2 parents par

croisement contre environ 50 géniteurs en seconde génération. Le taux d’éclosion étant très

dépendant de la qualité des gamètes (Gaffney et al., 1993), celui-ci sera donc moins variable

lorsqu’il fait intervenir de nombreux géniteurs. Pendant la phase d’élevage larvaire, les taux

d’éclosions obtenus pour les lots des lignées haute et basse correspondent aux valeurs

habituellement rencontrées à l’écloserie de La Tremblade entre 1992 et 1996 (Robert et

Gérard, 1999). Par contre, les taux de survie larvaire, qui correspondent à la proportion des

larves capables d’atteindre le stade de la métamorphose, étaient de 8 et 14 % pour les lignées

haute et basse, alors que Robert et Gérard (1999) ont obtenu des rendements larvaires moyens

de 15 % entre 1992 et 1996. Ces faibles rendements sont la résultante d’un épisode de

mortalité important qui a débuté entre le 4ème et le 7ème jour d’élevage larvaire. Ces

mortalités larvaires, de l’ordre de 20 à 30 % en moyenne entre chaque filtration à savoir tous

les 2 à 3 jours, se sont poursuivies jusqu’au 14ème jour d’élevage pour tous les lots des lignées

haute et basse. Ces mortalités ont également affecté à des intensités identiques les témoins 2N

et 3N à la même époque. Après le 11ème jour d’élevage larvaire, plus aucune mortalité

anormale n’a été enregistrée excepté pour un des réplicats du témoin 3N où la totalité du lot a

disparu entre le 14ème et le 16ème jour. De la même façon, le taux moyen de croissance

journalier de tous les lots étaient de 2,8 µm.j-1 pendant la première semaine d’élevage larvaire,

alors que Robert et Gérard (1999) reporte un taux de croissance compris entre 5 et 7 µm.j-1.

De part ces résultats, un problème de la qualité de l’eau de mer au moment du

renouvellement d’eau au 4ème jour est suspecté car l’ensemble des lots a été affecté pour

les 2 caractères suivis. L’éventuel lien avec les agents pathogènes a également été abordé

lors de ces épisodes de mortalités notamment par la recherche de détection du virus de type

herpès. En effet, des épisodes de mortalités larvaires enregistrées dans des lots d’écloserie

entre 1991 et 1993 en France (Nicolas et al., 1992 ; Renault et al., 1994 ; Renault et al.,

1995), et en 1992 en Nouvelle-Zélande (Hine et al., 1992) ont été associés à cet agent

pathogène. Ces auteurs reportent que les températures élevées et les conditions d’élevages
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intensifs pourraient augmenter la sensibilité des huîtres à ces infections virales. Le Deuff et al.

(1996) ont ainsi montré la présence de particules virales au stade larvaire dans le velum ou le

manteau pour des températures de 25-26°C, alors que pour les larves élevées à 22-23°C,

aucune présence de particules virales n’a été observée même si des lésions nucléaires sont

constatées. Dans notre étude, la température moyenne était inférieure à 22°C, et les densités

larvaires étaient inférieures à 10 larves par ml. L’analyse herpès des lots en élevage larvaire

ne montre pas de corrélation entre le statut infectieux des larves et les mortalités enregistrées

(Barbosa-Solomieu et al., soumis).

Pendant la phase d’élevage larvaire et micronurserie, les taux d’éclosions et taux de

fixation de la lignée haute ont été plus importants que ceux obtenus pour la lignée basse. Au

contraire, la survie larvaire était meilleure pour la lignée basse et enfin, aucune différence

significative entre les 2 lignées n’a été relevée pour la survie en micronurserie. Ces résultats

ne montrent aucun effet de la sélection réalisée pour la survie en période estivale au

stade naissain sur les performances de survie des descendants pendant la phase

d’élevage larvaire et en micronurserie.

4.2. Nurserie

A l’inverse de 2001 où seule la famille F7-26 avait montré des mortalités de l’ordre de

25 % en 15 jours, des mortalités importantes se sont produites dans un des bacs d’élevage

pendant la période de nursage. Il a été observé que les 5 lots de la lignée basse présent dans ce

bac ont tous subi des mortalités importantes comprises entre 53 % et 83 % contre moins de 10

% pour des 5 lots de la lignée haute suggérant une réponse à la sélection dès la phase de

nursage. Des mortalités différentielles précoces entre les 2 lignées de la sélection

divergente ont été observées avec une mortalité moyenne de 70 % pour la lignée basse

contre 6 % pour la lignée haute. Ce résultat montre une réponse positive à la sélection

pour une partie des lots dès la phase de nursage. Le facteur déclenchant de cet épisode de

mortalité est inconnu, mais il apparaît clairement lié à la détection du virus herpès chez le

naissain qui a été variable en fonction des croisements réalisés. Les conditions intensives de

l’élevage en nurserie ont été incriminées par le passé comme pouvant augmenter la sensibilité

des huîtres notamment à des infections virales de type herpès (Hine et al., 1992 ; Renault et

al., 1994).

Aux Etats-Unis, Elston et al. (1999) ont étudié des épisodes persistants de mortalités

se produisant en nurserie entre le début juin et la fin juillet 1997. Pour les échantillons
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présentant des survies inférieures à 30 %, des lésions de la coquille associées à des infections

bactériennes ont été trouvées dans plus de 80 % des individus examinés en histologie. Au

contraire, pour les lots présentant des survies supérieures à 90 %, moins de 20 % des

individus ont montré ces lésions. Ces résultats suggèrent une différence de sensibilité entre les

cheptels analysés pour des infections bactériennes (Elston et al., 1999). Dans notre étude, les

analyses pathologiques ont toutes montré des résultats positifs à l’herpès pour les moribonds

des 2 lignées. Par contre, aucun résultat positif n’a été observé pour les animaux vivants de la

lignée haute alors que 75 % des lots de la lignée basse analysés ont montré la présence de

virus herpès chez les individus vivants. Ces résultats suggèrent éventuellement d’une possible

différence de sensibilité à l’infection entre les 2 lignées mais ils restent à être confirmer. En

effet, les mortalités observées peuvent être déclenchées par d’autres facteurs (inconnus), ce

qui permettrait ensuite au virus herpès de s’exprimer pour des individus fragilisés.

4.3. Caractérisation sur estran

Les tailles des individus de captage naturel issu de Fouras étaient comparables aux à

ceux du naissain d’écloserie lors de la mise en poche, alors que les animaux issus d’Arcachon

étaient de taille plus importante. Le mélange de plusieurs saisons de captages est donc

possible pour ce lot. De plus, ces témoins de captage naturel subissaient des mortalités au

moment de leur réception par le LGP, et le lot de Fouras a du être remplacé à cause de

mortalités trop importantes en nurserie. Le nouveau lot issu de Fouras subissait également des

mortalités à la réception, et des pourcentages de mortalités de 30 % en nurserie ont été

observés en 15 jours de nursage. Par conséquent, compte tenu de ces épisodes de mortalités

importants avant la mise sur estran, compte tenu que les parcours zootechniques de ces

cheptels sont inconnus et que les mortalités touchent de façon plus importante le naissain

inférieur à 1 g comparé aux classes de tailles supérieurs (Walne et Davies, 1977), les lots de

captage naturel n’ont pas été pris en considération dans les analyses.
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4.3.1. Survie

Survie des lignées haute et basse:

Les mortalités enregistrées lors du premier point d’échantillonnage pour les lots

d’écloserie confirment que la mise en poche et la mise sur site ne sont pas des facteurs

déclenchant des mortalités estivales. Les taux de mortalités obtenus pour les lots B, C, F et J

lors de ce point ne sont que la résultante des mortalités qui touchaient ces lots en nurserie.

Pour le second point d’échantillonnage, des mortalités importantes touchent

l’ensemble des lots de la lignée basse en RA avec des mortalités comprises entre 25 et 55 %,

alors que dans les 2 autres sites, aucune mortalité n’a été enregistrée pour ces lots (figure 45).

L’apparition des mortalités est donc dépendante des facteurs environnementaux liés aux

sites. De même, ces observations indiquent que l’apparition des mortalités dépend également

des lots et confirme les résultats obtenus en première génération. L’appartenance à la lignée

basse des lots présentant des mortalités importantes en RA, alors que pour la lignée haute,

aucune mortalité n’a été relevée, indique l’importance du facteur génétique qui commence

à s’exprimer pour ce site. En revanche, les lots des lignées basses n’ont pas exprimé de

mortalité dans les 2 autres sites exceptés pour les lots ayant montré des mortalités dès la

nurserie.

A la fin de la période estivale de 2002, des mortalités importantes ont touché

l’ensemble des familles de la lignée basse en RA avec en moyenne 43,3 %. A l’opposé, les

familles de la lignée haute ont montré des mortalités faibles inférieures à 8 % sur ce site qui

est pourtant caractérisé à fort potentiel de mortalité chez les juvéniles (tableau 32). A Ronce,

les lots de la lignée basse ont subi une mortalité moyenne de 33 %. Parmi les lots de la lignée

basse, les lots W et P ont montré des mortalités inférieures à 10 % (figure 46). Ces deux lots

proviennent de croisements ayant utilisé la famille F7-26 comme parents. Cette famille a

également participé à la constitution des lots AB et M qui ont montré des mortalités de 23 %.

De même, le lot AD est constitué pour 2/3 à partir de lots issus de la famille F7-26, et ce lot se

classe en 5ème position des lots de la lignée basse en terme de survie (figure 46). En BDV, les

lots C, J et AD ont montré des mortalités supérieures à 30 %. Compte tenu qu’il s’agit du

premier point d’échantillonnage pour les lots J et AD, nous ne pouvons pas déterminer à
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quelle période les mortalités sont apparues. Pour le lot C, le taux de mortalité est passé de

28,4 ± 9,6 % à 41,8 ± 7,1 % de la mi-août au début octobre. Pendant cette période, la

progression des mortalités a été la plus forte pour les lots M, L et AB passant respectivement

de 0,4 ± 0,4 %, 2,4 ± 2,1 % et 0,7 ± 0,0 % à 19,3 ± 21,3 %, 15,2 ± 15,6 % et 9,1 ± 9,5 %.

Comme à Ronce, les lots W et P, ainsi que le lot Z de la lignée basse n’ont pas exprimé de

mortalités. De même, aucune mortalité significative ne s’est produite pendant les trois mois

sur estran pour les lots de la ligné haute et les témoins d’écloserie. D’après ces informations,

l’apparition, la dynamique et l’intensité des mortalités de chaque famille sont spécifique

des sites et confirment les résultats obtenus en 2001. De même, les lots issus de la famille

F7-26 ont montré des mortalités moins importantes en comparaison des autres lots de la

lignée basse dans les 3 sites. Ce résultat pourrait être la conséquence des mortalités qui ont

touché la famille F7-26 en nurserie pendant l’été 2001. En effet afin de conserver l’intégralité

de la variabilité génétique familiale pour la constitution de la seconde génération, une partie

des naissains a été conservée indemnes de mortalité à la nurserie de Bouin pendant l’été 2001.

A la fin de la période estivale, seule la famille F7-26 a montré une mortalité de 25 %. Les

animaux survivants de cette famille ont ensuite été utilisé pour la constitution des lots M, P,

W et AB de la lignée basse qui ont montré des mortalités moins importantes en comparaison

des autres lots de la lignée basse. Les mortalités qui ont touché la famille F7-26 en

nurserie ont donc réduit la variabilité familiale de cette famille avec la perte des

animaux les moins résistants aux phénomènes des mortalités estivales. Les descendants

de cette famille ont alors présenté une amélioration relative des performances de survie

en comparaison des descendants des autres lots de la lignée basse dont la variabilité

familiale des parents était complète. Ce résultat renforce également la préférence de la

sélection familiale pour diminuer les performances de survie des lots de la lignée basse plutôt

que de la sélection individuelle.

Des différences significatives de survie entre les sites ont été de nouveau observées

confirmant les résultats obtenus en 2001. Les meilleures performances de survie sont à

nouveau rencontrées pour le site de la BDV pour du naissain âgé de 7 mois. Le site de Ronce

possède des performances de survie intermédiaire, et enfin le site de RA permet d’exprimer

un maximum de potentiel de mortalité chez les cheptels de seconde génération confirmant les

résultats acquis en 2001. L’interaction « site-qualité », qui correspond à l’interaction

« génotype-environnement », révèle une différence de classement entre les sites concernant

les performances de survies de la lignée haute et de la lignée basse dans les 3 environnements
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à la fin de la période estivale. En effet, les mortalités de la lignée haute sont restées inférieures

à 8 % dans les 3 sites. Pour la lignée basse, les mortalités ont atteint 28 %, 43 % et 19 %

respectivement à Ronce, RA et BDV (tableau 33), confirmant le potentiel de mortalité des

sites obtenu en 2001 pour les naissains de moins d’une année. Des mortalités différentielles

entre les 2 lignées ont également été démontré dans les 3 sites et plus particulièrement à

Ronce et RA. La qualité des cheptels (lignées haute et basse) explique à elle seule, 61% de

la variance de la mortalité enregistrée en 2002, contre 11% pour l’effet lot et seulement

6 % pour l’effet site. Le facteur génétique est donc l’effet principal intervenant dans les

épisodes de mortalité estivale chez le naissain de Crassostrea gigas.

Réponse à la sélection :

En aquaculture, des différences significatives entre les lignées haute et basse d’une

sélection divergente ont été observées pour les caractères sélectionnés. Ainsi Hetzel et al.

(2000) ont montré chez Penaeus japonicus une différence de poids total entre les lignées

haute et basse passant de 11,5 % à 3 mois à 21,4 % à 6 mois, les meilleures performances de

croissance étant à l’actif des familles de la lignée haute. Toro et Newkirk (1990) ont

également montré pour Ostrea edulis, une différence de poids total entre les 18 familles de la

lignée haute et les 6 familles de la lignée basse pour les deux premières saisons de croissance.

Ainsi à l’âge de 6 mois, les familles de la lignée basse présentent un poids total moyen de

1,87 g contre 2,36 g pour les familles de la lignée haute, et à 18 mois, les poids totaux moyens

relevés dans les 2 lignées étaient respectivement de 11,30 g et 10,03 g pour les lignées haute

et basse. Jarayabhand et Thavornyutikarn (1995) ont obtenu des héritabilités réalisées chez

Saccostrea cucullata de 0,38 ± 0,10 et 0,19 ± 0,04 respectivement pour l’augmentation et la

diminution du poids total à 15 mois montrant une différence significative entre les 2 lignées.

Enfin, Toro et al. (1995) ont produit 2 lignées en sélectionnant le poids total pour l’huître

plate Ostrea chilensis. Ils ont également obtenu une différence de poids total entre les 2

lignées dans les 4 sites du suivi des performances de croissance, 14 et 27 mois après la

production de ces cheptels (Toro et al., 1996). Les héritabilités pour augmenter le poids total

étaient comprises entre 0,42 ± 0,18 et 0,69 ± 0,11, alors que les héritabilités pour diminuer le

poids total étaient comprises entre 0,24 ± 0,06 et 0,35 ± 0,08 (Toro et al., 1995). Dans le cas

de notre étude, des différences significatives de mortalités entre les lignées haute et basse

ont été observées dans les 3 sites ateliers et en inter-sites à la fin de la période estivale,
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avec les meilleures performances de survies pour les lots de la lignée haute indiquant

une réponse positive à la sélection pour la survie.

Les héritabilités réalisées obtenues dans les 3 sites et en inter-sites indiquent que

la survie est fortement héritable, et permet d’envisager une sélection efficace pour ce

caractère. Les estimations d’héritabilité entre les sites montrent des valeurs similaires à

Ronce et RA. En BDV, l’héritabilité réalisée diffère des 2 autres sites (tableau 41). Pour la

lignée basse, ces résultats s’expliquent par des différences de mortalité entre les sites en 2001

pour les familles de demi-frères issues de mâles 4, 7 et 14. Ainsi, les 2 familles sélectionnées

par mâle ont montré des mortalités moyennes similaires respectivement à Ronce et en RA

avec 41,2 % et 49,2 % pour le mâle 4, 43,1 % et 47,0 % pour le mâle 7, et 69,0 % et 82,0 %

pour le mâle 14. Au contraire en BDV, les mortalités moyennes des 2 familles sélectionnées

par mâle en lignée basse sont différentes de celles des deux autres sites avec respectivement

pour les mâles 4, 7 et 14, 8,7 %, 14,2 % et 33,7 % de mortalité en 2001. Cette hypothèse peut

expliquer la différence d’héritabilité réalisée pour la lignée basse entre les sites, ce qui n’est

pas le cas pour la lignée haute. La seconde hypothèse concerne la pression de la sélection. En

effet, elle est pratiquement nulle en BDV pour la lignée haute, c’est à dire qu’il n’y a eu

aucune sélection visant à améliorer la survie dans ce site (tableau 40). Les résultats obtenus

pour la lignée haute montre une réponse à la sélection négative, c’est à dire que la survie a été

diminuée au lieu d’être améliorée. Ce résultat est la conséquence d’une surestimation des

mortalités de l’ordre de 3 à 5% sur ce site lors du comptage final. De même pour la lignée

basse, cette surestimation de la mortalité a eu comme conséquence d’augmenter la réponse à

la sélection, et expliquerait l’héritabilité réalisée de 1,01 ± 0,90 en BDV.

Les écarts à la sélection dans les 3 sites ont été plus importants pour la lignée basse

comparée à la lignée haute (tableau 40). Malgré des écarts à la sélection plus faibles pour la

lignée haute, les héritabilités réalisées sont les plus fortes à Ronce et RA montrant une

meilleure réponse à la sélection comparée à la lignée basse. La plus faible héritabilité obtenue

pour la lignée basse dans les sites de Ronce et RA est probablement due aux mortalités qui se

sont produites en nurserie pour 5 des lots de la lignée basse. La réponse à la sélection de cette

lignée a donc été sous-estimée dans ces deux sites ainsi qu’en BDV.

Concernant les 2 lignées, les héritabilités réalisées montrent des valeurs similaires à

celles obtenues pour la lignée basse, et indiquent également une réponse à la sélection
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positive. En effet, la dispersion plus importante des lots constituant la lignée basse comparée à

celle des lots de la lignée basse, permet une meilleure estimation du coefficient de la

régression parent-enfant, et donc de l’héritabilité réalisée. Celle-ci est donc plus sous

l’influence des lots de la lignée basse par rapport aux lots de la lignée haute. Mais encore une

fois, l’héritabilité réalisée obtenue à partir des performances de survies sur estran des lots de

la sélection divergente est sous-estimée du fait des fortes mortalités qui se sont produites en

nurserie dans 5 des lots de la lignée basse.

Enfin en inter-sites, les mêmes résultats que pour les sites de Ronce et RA ont été

observés indiquant une réponse à la sélection importante. D’après tous ces éléments, la survie

du naissain est fortement héritable. Des programmes de sélection visant à améliorer la

survie du naissain, plus particulièrement dans les sites caractérisés à fort potentiel,

pourront être développé.

Survie des  lignées haute et basse, témoins 2N et 3N :

Chez les bivalves, la comparaison des survies entre des lots diploïdes et triploïdes

montre des résultats contrastés. Ainsi aucune différence de survie entre les 2N et les 3N n’a

été observée pour Mya arenaria entre 8 mois et 2 ans (Allen et al., 1986), et chez Argopecten

irradians entre 3 mois et 1 an (Taberini, 1984). Le même constat a été obtenu par Stanley et

al. (1984) chez C. virginica entre l’âge de 9 mois et 3 ans, et par Chaiton et Allen (1985) pour

Crassostrea gigas avant et après la métamorphose. Plus récemment, la comparaison des

mortalités entre les huîtres triploïdes et diploïdes mises en contact avec le parasite Perkinsus

marinus a montré des mortalités identiques entre les 2 ploïdies pour Crassostrea virginica

avec 100 % de mortalités, ainsi que pour C. gigas mais à des taux moindres compris entre 25

et 34 % (Meyers et al., 1991). A l’inverse, des différences de survie entre les individus

diploïdes et triploïdes ont également été observées chez les huîtres. Ainsi, Goulletquer et al.

(1996) ont mis en évidence pour C. gigas à l’âge de 26 mois, des mortalités plus élevées chez

les triploïdes que les huîtres diploïdes en Baie des Veys et à Sainte Marie du Mont (France).

Le même constat a été observé aux Etats-Unis par Cheney et al. (2000), avec des mortalités

journalières de 2,5 % pour les triploïdes contre 0,6 % pour les diploïdes. Allen et Downing

(1986) ont trouvé des résultats opposés avec une meilleure survie pour les lots triploïdes

comparés au contrôle diploïde à l’âge de 18 mois chez C. gigas dans la baie de Humboldt.

Matthiessen et Davis (1992) montre également pour des huîtres sélectionnées pour leur
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résistance à Haplosporidium nelsoni (MSX) chez C. virginica que les triploïdes présentent de

meilleures survies comparées au diploïdes. Cette différence de survie entre les ploïdies a été

observée dès la première année d’étude, alors qu’en Australie, aucune différence de survie

entre les diploïdes et les triploïdes n’a été mise en évidence la première année chez Saccostrea

commercialis (Hand et al., 1998). A la fin de la seconde année, le lot triploïde présente des

survies significativement supérieures au lot diploïde dans 6 des 13 suivis menés alors que le

lot diploïde ne présente des survies significativement plus importantes comparé au lot

triploïde que dans un seul cas. Dans notre étude, des différences significatives de survies ont

été observées en première année entre les triploïdes et les différents lots de diploïdes dans les

3 sites de suivi. Cette différence est due à la lignée basse à Ronce et en BDV, et à la lignée

basse et au témoin diploïde en RA. Par contre, aucune différence entre les triploïdes et la

lignée haute n’a été observée. L’importance de la composante génétique de la survie en

supplément de la ploïdie dans l’expression des mortalités est donc primordiale dans la

compréhension du phénomène. Nos résultats indiquent tout de même que la triploïdie

favorise des performances de survie élevées (> 90 %) et ce, dans les 3 sites ateliers.

Garnier-Géré et al. (2002) n’ont obtenu aucune différence de survie entre des huîtres

diploïdes et triploïdes de C. gigas à l’âge de 20 mois dans le bassin de Marennes-Oléron et

dans l’étang de Thau. Ils expliquent ce résultat par le fait que l’essentiel des mortalités se

produit avant le déploiement des lots sur estran, notamment au stade larvaire ce qui a pour

principal effet de ‘purger’ génétiquement les lots. Or dans notre étude, des mortalités

importantes sont survenues chez les lots de la lignée basse à partir de la phase de nursage ainsi

que dans les trois sites expérimentaux. De même, le témoin diploïde montre des mortalités de

24 % en RA montrant que les mortalités « habituellement » rencontrées pendant les stades

précoces (élevage larvaire) et même en phase de nursage ne permettent pas d’obtenir de

bonne performance de survie sur estran en période estivale.

Pour compléter cette étude sur la comparaison des performances de survie entre les

groupes sélectionnés pour leurs performances de survie en période estivale et le degrés de

ploïdie, des croisements entre des femelles diploïdes et des mâles tétraploïdes ont été

effectués en 2003 dans le cadre de la troisième génération. Trois croisements ont été réalisés à

partir de mâles identiques alors que les femelles utilisées proviennent d’un lot non

sélectionné, et de lots sélectionnés comme ‘résistants’ et ‘sensibles’ aux mortalités estivales.

Trois lots de triploïdes ont donc été produits (3N non sélectionné, ‘R’ et ‘S’), et les résultats
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de la survie de ces cheptels seront comparés aux résultats des diploïdes (non sélectionné, ‘R’

et ‘S’).

4.3.2. Croissance

Croissance des lignées haute et basse :

Suite aux programmes de sélection chez Ostrea edulis au parasite Bonamia ostreae, il

a été remarqué une meilleure croissance en première année des lots sélectionnés comparés aux

témoins (Baud et al., 1997). Toro et Newkirk (1990) n’ont pas obtenu de différence de

mortalité entre les lignées haute et basse pour O. edulis lorsque la sélection était faite pour la

croissance. Chez Crassostrea gigas, Beattie (1985) a observé une réduction importante de la

croissance des lots sélectionnés pour leur résistance aux phénomènes des mortalités estivales

par rapport au témoin non sélectionné. Dans le cas de notre étude, la sélection réalisée sur la

survie ne montre pas de différence de croissance entre les lignées haute et basse dans les 3

sites ateliers. De même, aucune différence significative de croissance n’a été observée entre

les 2 lignées et les témoins diploïdes et triploïdes. L’absence de corrélation entre les deux

caractères croissance et survie chez l’huître creuse confirme les résultas obtenus par Toro et

Newkirk (1990) chez l’huître plate. L’amélioration de la survie du naissain en période estivale

n’aura donc pas de conséquence sur la croissance contrairement aux observations obtenues

par Beattie (1985). Par conséquent, la sélection pour la survie n’a pas d’influence sur la

croissance au stade naissain.

Croissance 2N et 3N :

L’effet de ploïdie sur la croissance des bivalves notamment chez les huîtres montre

des meilleures performances pour les individus triploïdes comparés aux individus diploïdes

(Beaumont et Fairbrother, 1991 ; Nell, 2002). Ainsi, pour Saccostrea commercialis, Nell et al.

(1994) ont trouvé que les huîtres triploïdes avaient un poids total supérieur de 41 % comparé

aux huîtres diploïdes à l’âge de 2 ans et demi. Hand et al. (1998) ont obtenu, toujours pour

cette espèce et en faveur des triploïdes, un poids total supérieur de 31 % après deux années de

culture. Dans notre étude, aucune différence significative de croissance n’a été mise en

évidence dans les trois sites, mais la tendance montre que les triploïdes présentent un poids
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total supérieur au témoin diploïde de 37 % en BDV, de 27 % en RA et seulement 5 % à

Ronce pour des huîtres âgées de 7 mois.

Les différences de croissance entre les triploïdes et les diploïdes chez les bivalves

s’expliquent soit par le degrés d’hétérozygotie plus important chez les triploïdes, (Stanley et

al., 1984 ; Yamamoto et al., 1988 ; Beaumont et Kelly, 1989 ; Hawkins et al., 1994 ; Hawkins

et al., 2000 ; Magoulas et al., 2000), soit à la taille des cellules plus importante chez les

triploïdes connue comme le gigantisme triploïde (exemple du muscle adducteur) (Guo et

Allen, 1994 ; Guo et al., 1996 ; Wang et al., 2002), soit par une utilisation différente des

réserves en glycogène liée à la partielle stérilité des triploïdes. En effet, Allen et Downing

(1986) ont montré chez C. gigas, qu’entre le 13ème et le 16ème mois, les huîtres triploïdes ont

plus d’énergie disponible à allouer à la croissance que les huîtres diploïdes, ces dernières

utilisant pratiquement toute leur énergie à la gamétogenèse. En supplément, Allen (1988) et

Hand et al. (1998) ne reportent aucune différence de croissance entre des huîtres diploïdes et

triploïdes dans leur première année, alors qu’à partir de la seconde année, les triploïdes

présentent une croissance plus importante que les diploïdes. L’effort de reproduction des

huîtres étant faible la première année comparée aux années suivantes (Deslous-Paoli et Héral,

1988), les différences de croissance entre les diploïdes fertiles et les triploïdes stériles ne

peuvent que s’accentuer avec l’âge (Allen, 1988). Dans notre étude, le naissain est âgé de 7

mois en octobre 2002. La reproduction n’intervient donc peu dans la première année du cycle

de vie rejetant ainsi la troisième hypothèse expliquant les différences de croissance entre les

triploïdes et les diploïdes.

De la même manière, la première hypothèse citée peut être écartée car les lots de la

lignée haute et les témoins triploïdes ont montré des taux de mortalité identiques dans

l’ensemble des sites. Par conséquent, le degré d’hétérozygotie des diploïdes et des triploïdes

est identique entre les sites, alors que les différences de poids obtenus en octobre 2002 étaient

de 1 % en faveur de la lignée haute à Ronce, et de 23 % et 54 % en faveur des triploïdes

respectivement en RA et BDV.

Shpigel et al. (1992) ont montré pour des animaux d’une année que les différences de

croissance entre les diploïdes et les triploïdes chez C. gigas sont plus accentuées en faveur des

triploïdes lorsque la température de l’eau de mer est élevée, confirmant les observations de

David (1989). Ce dernier a en effet obtenu chez C. gigas une plus grande différence de
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croissance dans la baie de Quilcene (Etat de Washington, USA) où la température de l’eau est

de 20°C en juillet et août, comparé à la baie de Westcott où la température n’est que de 16°C

les 2 sites présentant des productivités identiques. Hand et al. (1998) ont également montré

pour S. commercialis, une différence de croissance plus importante entre les diploïdes et les

triploïdes dans les sites où la température moyenne de l’eau est la plus importante. Nos

résultats montrent l’opposé avec les plus grandes différences de croissance entre les diploïdes

et les triploïdes en BDV et en RA, sites où les températures de l’eau sont en moyenne de

18,3°C et 18,4°C, alors qu’à Ronce, site où la température de l’eau a été la plus importante

avec 19,1°C, la différence de poids total n’est que de 5 % entre les témoins d’écloserie. La

croissance étant principalement dépendante de la température, des conditions trophiques et du

temps d’exondation (Héral et Deslous-Paoli, 1991), les différences de poids individuels

observées entre les diploïdes et les triploïdes dans les trois sites sont donc la résultante des

conditions trophiques compte tenu des degrés d’exondation identiques entre les sites. L’action

de la nutrition a également été citée comme ayant un rôle pour expliquer les différences de

croissance entre des individus diploïdes et triploïdes. Ainsi, Guo et Allen (1994) proposent

que les cellules des triploïdes, qui seraient de taille plus importantes que celles des diploïdes,

aient besoins de plus de nutriments pour se diviser et croître. Par conséquent, dans un

environnement limité en nourriture et avant tout épisode de reproduction important, les

triploïdes ont une croissance identique à celle des diploïdes. Dans le cadre de notre étude, la

différence de croissance entre les diploïdes et les triploïdes est la plus importante en BDV. A

Ronce, la différence de croissance entre les 2 qualités de cheptels est la plus faible. Comme la

comparaison de la productivité des sites indique une disponibilité en ressource trophique

beaucoup plus importante en BDV (Goulletquer et al., 1996) que dans le bassin de Marennes-

Oléron (Garnier-Géré et al., 2002), les différences de poids total entre les diploïdes et les

triploïdes sont donc plus le fait de la disponibilité en ressource trophique que de la

température des sites. Ces résultats tendent à supposer pour du naissain de C. gigas dans

sa première année de cycle de vie que la seconde hypothèse de la taille des cellules plus

importantes chez les triploïdes pourrait le mieux expliquer les différences de croissance

observées par l’intermédiaire du facteur trophique.

4.3.3. Rendement

L’étude du rendement (poids total par poche) de Crassostrea gigas dans le cadre du

programme ‘Molluscan Broodstock Program’ a montré de meilleures performances pour les
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descendants de lots sélectionnés comparés à la descendance d’un lot non sélectionné

(Langdon et al., 2000 ; Langdon et al., 2003). La réponse à la sélection et l’héritabilité

réalisée sont fortes notamment lorsque les parents et les descendants sont évalués dans le

même environnement. Dans le cadre de notre étude, la sélection de la survie n’a pas eu d’effet

sur les performances de rendement en BDV. Pour ce site, les mortalités ont touché à 19 % les

lots de la lignée basse contre 7 % pour la lignée haute (tableau 32). Le poids total individuel

était supérieur de 7 % pour la lignée basse par rapport à la lignée haute (tableau 34). La

combinaison de la croissance et de la survie explique alors l’absence de différence de

rendement entre les 2 lignées en BDV. A l’inverse, la sélection de la survie montre très

clairement une diminution des rendements pour les lots de la lignée basse par rapport aux lots

de la lignée haute dans les sites de Ronce et RA. En octobre, la différence de rendement entre

les 2 lignées est de 44 % et 77 % respectivement à Ronce et RA. Comme pour la BDV,

aucune différence de croissance n’a été enregistrée après la période estivale entre les 2

lignées. La mortalité explique donc les résultats du rendement à cause d’une mortalité plus

importante en lignée basse (33 % à Ronce et 43 % en RA), alors que la lignée haute montre

moins de 8 % de mortalité dans ces 2 sites.

L’étude des corrélations entre la survie, le rendement et la croissance révèle que les

corrélations sont les plus importantes entre la croissance et le rendement (0,94 – 0,95) en

lignée haute, c’est à dire lorsque les mortalités restent faibles (tableau 39). Pour la lignée

basse, les corrélations les plus importantes, comprises entre 0,73 et 0,92, sont obtenues entre

le rendement et la survie. Des valeurs similaires sont également obtenus pour les 2 lignées

montrant que la survie est le principal facteur intervenant dans l’explication du

rendement, confirmant les résultats acquis en 2001. La sélection de la survie a donc une

influence sur les performances de rendements des cheptels.

5. Conclusion

Tout d’abord, la sélection de la survie pour du naissain en période estivale n’a pas

d’effet sur les performances de survies et de croissance des descendants de l’élevage larvaire

à la micronurserie. En nurserie, des mortalités différentielles entre les lignées haute et basse

sont constatées dans un des bacs d’élevage traduisant une réponse positive à la sélection dès

cette phase de production. La détection du virus herpès pour ces cheptels pourrait également

supposer une différence de sensibilité des lignées basse et haute, la première étant plus
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sensible. Enfin, les performances de survie pendant les phases précoces (de l’élevage larvaire

à la micronurserie) n’ont pas eu d’effet sur les performances de survie obtenues sur estran.

En RA, la sélection effectuée permet d’obtenir par rapport au témoin diploïde non

sélectionnée (1) une amélioration significative de la survie pour les lots de la lignée haute (2)

une diminution significative de la survie pour les lots de la lignée basse. En BDV et à Ronce,

des différences de survie entre les 2 lignées montrent un effet de la sélection sur les

performances de survies des descendants. Les héritabilités réalisées obtenues à Ronce et en

RA indiquent les possibilités d’améliorer la survie du naissain en période estivale dans les

sites caractérisés à fort potentiel de mortalité pour les juvéniles.

Enfin, la sélection n’a aucun effet sur la croissance des descendants, signifiant que

l’amélioration de la survie permet une amélioration significative du rendement, les deux

caractères étant fortement corrélés (corrélation supérieure à 0,85) dès que les mortalités

excédent les 15 %.
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C. Sélection divergente : caractérisation des mortalités en laboratoire en

2002

1. Introduction

En complément du suivi in situ, plusieurs expériences de testage des cheptels de la

sélection divergente ont été effectuées en laboratoire afin de comparer et vérifier les

performances de survie des familles produites. Ainsi, 2 expériences du suivi de la mortalité

ont été effectuées avant la mise sur site des cheptels au Laboratoire Conchylicole de Poitou-

Charentes. Ces deux expériences ont pour principal objectif de caractériser le plus

précocement les mortalités des lots des lignées haute et basse. Une troisième expérience de

caractérisation en laboratoire a également été effectuée à partir des reliquats des comptages du

second point d’échantillonnage réalisé à Ronce. La mortalité a été suivi au Laboratoire de

Génétique et Pathologie. Ces expériences font suite aux indications obtenues sur les

mortalités précoces observées en laboratoire en 2001 sur les excédents de production des

familles bi-parentales. Des mortalités différentielles entre familles avaient été observées pour

les naissains surnuméraires dans les bassins extérieurs, ainsi que dans des bacs de l’écloserie

(De Ambroggi, 2001 ; Soletchnik, 2001).

2. Matériel et méthodes

2.1. Caractérisation précoce de la mortalité pour du naissain âgé de 3 mois

(expérience 1)

Les lots de la sélection divergente ont été transférés en nurserie à Bouin le 02 mai

2002. Lors du premier point de suivi de la mortalité en nurserie, le 11 juin 2002, 23 lots ont

été ramenés au Laboratoire Conchylicole de Poitou-Charentes (tableau 42).

Seuls 23 lots ont été ramenés sur le total de 29, car certains lots présentaient des

effectifs trop insuffisants pour permettre d’effectuer à la fois la caractérisation sur estran, et la

caractérisation précoce en laboratoire. Le 13 juin 2002, trois réplicats de 100 huîtres par lot

ont été disposés dans des structures d’élevage appelées ‘nacelles’ (figure 50-A), puis les 69

nacelles ont été réparties au hasard en 4 clayettes dans un bac d’une capacité de 120 litres. Les

clayettes ont été alternativement déplacées chaque jour de l’amont vers l’aval du bac afin
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d’éviter une hétérogénéité des conditions de l’expérience. Le 20 juin à J7, un stress thermique

a été appliqué au cheptel avec un passage de 2 h en étuve à 40°C. Un apport alimentaire en

continu est effectué et le débit en eau de mer permet un renouvellement horaire du bac de 120

litres. Du 13 juin au 02 juillet, fin de cette expérience, 6 comptages ont été effectués en

dénombrant les mortes et les vivantes pour chaque nacelle. Enfin, pour 13 des lots étudiés lors

de cette caractérisation précoce, un reliquat constitué de plusieurs centaines d’animaux était

disponible. Ils ont été stockés en nacelles dans les mêmes structures d’élevage que les autres,

sans toutefois faire l’objet de manipulations. Ces animaux n’ont pas été soumis au stress

thermique, et le taux de mortalité a été déterminé à la fin de l’expérience (le 02/07/02) afin de

comparer l’expression des mortalités des lots en fonction de l’application ou non d’un stress

thermique.

Tableau 42 : Lots utilisés pour les expériences de caractérisation des mortalités en

laboratoire.

Qualité Expérience 1 Expérience 2 Expérience 3

Lignée haute A, D, H, I, K, N,O,

R, AC 

A, D, H, K, N, R A, D, E, H, I, K, N,

O, R, S, AC 

Lignée basse B, C, F, J, M, P,

W, AB, AD

L, M, P, W, AB B, C, F, J, L, M,

P, W, Z, AB, AD

Témoin 2N Q, T, U, X Q, T, U, X Q, T, U, X

Témoin 3N Y Y Y

A    B

Figure 50 : Structures d'élevages pour les expériences 1 et 3. A : nacelles disposées dans

une clayette ; B : clayettes disposées en bac de 120 litres.
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2.2. Caractérisation précoce de la mortalité pour du naissain âgé de 3,5 mois

(expérience 2)

Six lots résistants, 5 lots sensibles et 5 lots témoins ont été pris en compte dans la

deuxième expérience (tableau 42). La diminution du nombre de lots utilisés est due au fait

qu’ils doivent également fournir suffisamment d’individus pour le passage sur estran. De plus,

un des bacs de la nurserie présentait des mortalités importantes pour 5 lots. Ils n’ont donc pas

été inclus dans l’expérience. Les huîtres ont été tamisées le 04 juillet 2002, et seuls les

animaux ayant une taille supérieure à 8 mm ont été utilisés pour la seconde caractérisation

précoce (protocole identique de la caractérisation sur estran). Les lots ont été transférés au

Laboratoire Conchylicole de Poitou-Charentes, puis disposés dans un bassin extérieur en

béton d’un volume de 15 m3, dans un panier Nortène contenant des poches ostréicoles de 24,5

* 26,5 cm en maille de 5 mm (figure 51). 3 poches de 100 huîtres ont été constituées par lot et

la mortalité a été suivie du 5 juillet au 5 août 2002 par 7 comptages.

1

2

3

Figure 51 : Structures d'élevages de la deuxième expérience. 1 : Bac en béton de 15 m3. 2

et 3 : panier Nortène et poches de 24,5 x 26,5 cm contenant la sous population de100 huîtres.
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2.3. Caractérisation de la mortalité après une période de 42 jours de testage in situ

(expérience 3)

Le 22 août 2002, pour le second point d’échantillonnage de la survie des lots de la

sélection divergente présents à Ronce, les taux de mortalités sur estran ont été déterminés. Les

mortalités moyennes relevées étaient inférieures à 3 % pour la lignée haute et les témoins

d’écloserie (Partie III. B. 3.4.2.2. tableau 31). Les lots de la lignée basse ont montré une

mortalité moyenne de 12 %, mais pour 7 lots sur 11, la mortalité a été inférieure à 3 %. Seuls

les lots B, C, F et J, ayant subi des mortalités en nurserie, ont montré une mortalité moyenne

de 30 %. Dans le but de déterminer si des mortalités pouvaient également affecter ces cheptels

après 42 jours de testage in situ, 100 huîtres par lot ont été conservées puis disposées en bac

de 120 litres à l’écloserie du Laboratoire de Génétique et Pathologie (figure 50-B). Les lots

suivis sont indiqués en tableau 42. A partir du 27 août, un suivi journalier de la mortalité a été

entrepris jusqu’au 04 septembre, date de la fin de l’expérience.

2.4. Analyses statistiques

Les probabilités de survies des lots ‘R’ et ‘S’ ont été analysées par une régression

logistique pour données binomiales sous SAS® en utilisant la procédure GENMOD et la

transformation logit. Le classement entre les lots est obtenu par l’option lsmeans de la

procédure (SAS Institute Inc., 1995b).

Caractérisation précoce de la mortalité pour du naissain âgé de 3 mois :

Les performances de survie entre les lignées haute et basse, puis entre les lignées haute

et basse, et les témoins 2N et 3N ont été analysées pour la condition ayant subi le stress

thermique selon le modèle (a) présenté ci-dessous. De même, la comparaison des

performances de survie entre les 4 qualités de cheptels a été réalisée en condition ayant subi

ou non le stress thermique, et en ne prenant en considération que les lots communs testés dans

les 2 conditions selon le modèle (b). Les modèles utilisés s’écrivent :

(a) Modèle qualité avec stress thermique :

Logit (survie) = qualité + famille(qualité)
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(b) Modèle qualité comparaison des conditions avec ou sans stress thermique :

Logit (survie) = condition + qualité + condition*qualité

Caractérisation précoce de la mortalité pour du naissain âgé de 3,5 mois :

Les performances de survie entre les lignées haute et basse, puis entre les lignées haute

et basse, témoins 2N et 3N ont été analysées par le modèle (a) de l’expérimentation 1.

Caractérisation de la mortalité après une période de 42 jours de testage in situ :

Idem à l’expérience 2, sauf que le lot 3N a été exclu de l’analyse statistique car aucun

réplicat n’était disponible pour cette expérience. Le modèle s’écrit donc :

Logit (survie) = qualité
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3. Résultats

Seuls les résultats entre les qualités des cheptels à savoir les tests entre les lignées

haute et basse, et entre les lignées haute et basse et les témoins 2N et 3N sont présentés pour

des raisons de concision.

3.1. Caractérisation précoce de la mortalité pour du naissain âgé de 3 mois

Lots ayant subi le stress thermique :

A la fin de l’expérience, les mortalités étaient compris entre 17,0 % et 34,1 % pour les

lots de la lignée haute, entre 23,3 % et 70,0 % pour les lots de la ligné basse, entre 13,6 % et

50,3 % pour les témoins 2N, et entre 37,3 % et 49,0 % pour le témoin 3N. L’évolution des

mortalités moyennes pour les 4 catégories de cheptels est représentée en figure 52. Une

différence significative de mortalité entre les lignées haute et basse est mise en évidence à

partir du 8ème jour de l’expérience jusqu’au 02 juillet 2002 (χ² = 133,76 ; p < 0,0001) avec les

meilleures performances de survie pour les lots de la lignée haute.
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Figure 52 : Evolutions de la mortalité moyenne (%) et erreur standard des 4 catégories

de cheptels de l’expérience 1. ‘R’ lots ‘résistants’ ; ‘S’ : lots ‘sensibles’ ; T2N : témoin

diploïde ; T3N : témoin triploïde.
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De même, une différence significative de survie entre les lignées haute et basse,

témoin 2N et 3N a été observée à la fin de l’expérience (χ² = 147,30 ; p < 0,0001). Les lots de

la lignée haute ont présenté des survies significativement supérieures comparées à celles des 3

autres cheptels. Aucune différence de survie n’a été trouvée entre les témoins 2N et 3N, et

enfin, les lots de la lignée basse ont montré des survies significativement plus faibles

comparées aux survies des lots de la ligné haute et des témoins 2N et 3N.

Comparaison des lots avec ou sans stress thermique :

Les mortalités moyennes à la fin de l’expérience étaient de 42,5 ± 11,7 % pour les lots

ayant subi le stress thermique contre 22,2 ± 7,2 % pour les lots non stressés, montrant une

différence significative de survie entre les conditions de stress (χ² = 16,97 ; p < 0,0001).
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Figure 53 : Pourcentages moyens de mortalité (%) et écart-types des 4 catégories de

cheptels de l’expérimentation 1 ayant ou non subi un stress thermique. ‘R’ lots

‘résistants’ ; ‘S’ : lots ‘sensibles’ ; T2N : témoin diploïde ; T3N : témoin triploïde.

La figure 53 représente les pourcentages de mortalité observés à la fin de l’expérience

des lots communs ayant subi ou non le stress thermique. Une différence significative de

survie entre les lignées haute et basse, témoin 2N et 3N est de nouveau mise en évidence (χ² =

37,66 ; p < 0,0001), et aucune interaction « condition-qualité » significative n’a été observée
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(χ² = 0,47 ; p = 0,93). Dans les 2 conditions, les lots de la lignée haute présentent les

meilleures survies comparées aux 3 autres qualités, et aucune différence significative de

survie n’a été mise en évidence entre les lots de la lignée basse et les témoins 2N et 3N.

3.2. Caractérisation précoce de la mortalité pour du naissain âgé de 3,5 mois

L’évolution de la mortalité moyenne pour chaque catégorie de lot est indiquée en

figure 54. Les mortalités enregistrées au 05 août 2003, soit 32 jours après le début de

l’expérience, étaient de 18,4 ± 9,0 % pour la lignée haute et 48,5 ± 15,6 % pour la lignée

basse indiquant une différence significative entre les 2 lignées (χ² = 132,73 ; p < 0,0001).

Pour les témoins 2N et 3N, les mortalités étaient respectivement de 43,9 ± 8,5 % et 20,4 ± 2,9

%. La comparaison entre les 4 catégories de cheptels montre également une différence

significative de survie (χ² = 117,03 ; p < 0,0001). Ainsi la lignée haute et le témoin 3 N

possèdent des survies identiques, alors que le témoin 2N montre des survies significativement

plus faibles que les 2 lots précédents. De même, une différence significative de survie entre

ces 3 catégories de cheptels et la lignée basse est mise en évidence avec les mortalités les plus

importantes pour les lots de la lignée basse.
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Figure 54 : Evolutions de mortalité moyenne (%) et erreur standard des 4 catégories de
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cheptels de l’expérience 2. ‘R’ lots ‘résistants’ ; ‘S’ : lots ‘sensibles’ ; T2N : témoin

diploïde ; T3N : témoin triploïde.

3.3. Caractérisation de la mortalité après une période de 42 jours de testage in situ

La dynamique de la mortalité de cette expérience est représentée en figure 55. Au 04

septembre 2002, les mortalités sont compris entre 4 % et 74 % pour une moyenne de

23,4 ± 19,4 % pour les lots de lignée haute et entre 6 % et 83 % pour une moyenne de

44,1 ± 21,5 % pour les lots de la lignée basse. Une différence significative de survie entre les

2 lignées est mise en évidence dès le 4ème jour d’expérience jusqu’à la fin de l’expérience (χ²

= 5,04 ; p = 0,02). Concernant les témoins d’écloserie, les mortalités sont comprises entre 31

% et 59 % pour une moyenne de 44,8 ± 13,0 % pour les lots diploïdes. Elle est de 13 % pour

le lot d’huître triploïde. Une différence significative de survie est également obtenue entre les

lots des lignées haute et basse, et le témoin 2N (χ² = 6,44 ; p = 0,0401) avec la meilleure

survie pour la lignée haute, alors qu’aucune différence de survie n’est mise en évidence entre

la lignée basse et le témoin 2N.
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Figure 55 : Evolutions de la mortalité moyenne (%) et erreur standard des 4 catégories

de cheptels de l’expérience 3. ‘R’ lots ‘résistants’ ; ‘S’ : lots ‘sensibles’ ; T2N : témoin

diploïde ; T3N : témoin triploïde.
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4. Discussion

4.1. Caractérisation précoce de la mortalité pour du naissain âgé de 3 mois

Avant l’application du stress thermique, aucune mortalité n’a été enregistrée pour

l’ensemble des lots quel que soit la qualité des cheptels (lignée haute, basse, témoin

d’expérimentation pour tous les lots 2N et 3N), excepté pour la famille J de la lignée basse qui

a subi 20,6 % de mortalité au 19 juin 2002. Au même moment en nurserie, ce lot subissait des

mortalités importantes atteignant à la fin de la période de nursage au 11 juillet 2002 78,1 %.

Le déclenchement synchrone des mortalités pour ce lot au laboratoire et en nurserie, permet

d’affirmer que les individus du lot J au 11 juin (date du transfert des huîtres de la nurserie au

Laboratoire Conchylicole de Poitou-Charentes) étaient « fragilisé » sans que la ou les causes

ne soient connues (agents pathogènes, rôle de la reproduction, physiologie…). Le stress du

maniement des huîtres le 11 juin a probablement été un des facteurs déclenchant des

mortalités ayant affecté ce lot. De même, les mortalités en nurserie du lot J ont été associées à

la présence de virus de type herpès pour des animaux moribonds (en cours de mortalité) et des

animaux vivants pour ce lot. Cette famille pourrait présenter une sensibilité plus importante à

cette infection par rapport à d’autres familles analysées (cf Partie III. B. 4.2.)

Deux jours après l’application du stress thermique, des mortalités élevées ont été

reportées pour les familles B et F de la lignée basse avec respectivement 31,4 % et 23,4 %. Au

25 juin 2002, soit 5 jours après l’application du stress thermique, tous les lots de la lignée

basse, ainsi que les témoins d’écloserie diploïdes et triploïdes ont exprimé plus de 20 % de

mortalité excepté le témoin diploïde T et le lot P avec respectivement 4,7 % et 14,3 % de

mortalité. Au contraire, les lots de la lignée haute présentent des mortalités de moindres

intensités n’excédant pas les 25 %. Enfin au 02 juillet, soit 12 jours après le stress thermique,

les lots ne montrent plus de mortalités importantes. L’épisode de mortalités s’achève donc

entre le 8ème et le 10ème jour après l’application du stress thermique. L’application du stress

thermique permet donc de déclencher des mortalités dans l’ensemble des lots, l’intensité

étant fonction de la base génétique des cheptels.

Dans la littérature, il a été démontré chez C. gigas que des huîtres ayant subi un choc

thermique à 37°C pendant une heure acquièrent une thermotolérance temporaire (Shamseldin

et al., 1997 ; Clegg et al., 1998). Shamseldin et al. (1997) ont également suggéré une

différence de thermotolérance entre les stocks d’huîtres. Récemment, ce constat a été

confirmé par Encomio et Chu (2003) qui ont montré pour C. virginica une différence de
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thermotolérance entre stocks avec de meilleures performances pour le stock de Chesapeake

comparé à celui de Louisiane. Nos résultats montrent une différence significative de survie

entre les lots des lignées haute et basse, indiquant qu’il pourrait également s’agir d’une

meilleure thermotolérance des huîtres de la lignée haute comparée à celles de la lignée

basse.

Dans la littérature, il a été montré une corrélation entre l’induction de la

thermotolérance et l’expression des protéines de stress « Heat Shock Protein » (HSP) pour de

nombreux organismes (Solomon et al., 1991 ; Weber, 1992 ; Sanders et al., 1994 ; Hoffman

et Somero, 1996 ; Roberts et al., 1997). Chez Crassostrea gigas, l’application d’un choc

thermique de 37°C pendant une heure entraîne la synthèse de 3 protéines de la famille des

HSP-70 dont la quantité reste importante dans les 2 semaines suivant le stress (Clegg et al.,

1998). Ces protéines de stress ont pour principales actions de réparer les protéines

endommagées par le choc thermique, de favoriser la dégradation des protéines dénaturées par

ce choc et d’induire la néosynthèse de protéines de remplacement. Ces différents processus

sont fortement consommateurs d’énergie (ATP), alors que les réserves énergétiques

disponibles en période estivale sont au plus faible (Heude-Berthelin, 2000). Ce déséquilibre

énergétique peut donc causer la mort des animaux si les réserves établies préalablement ne

suffisent pas à faire face aux différentes demandes de l’organisme (Goulletquer et al., 1998).

Dans le cadre de notre étude, les témoins diploïdes et triploïdes ont montré des

performances de survie intermédiaire à celles des 2 lignées. Le témoin diploïde montre

également une meilleure survie comparée au témoin triploïde. Les triploïdes présentant trois

lots de chromosomes contre deux pour les diploïdes, la quantité de HSP-70 synthétisée

pendant et après la période de stress chez les triploïdes pourrait être plus importante que pour

les diploïdes. Par conséquent, la quantité d’énergie nécessaire pour répondre à ce stress doit

être plus importante pour les huîtres triploïdes, d’où leur performance de survie plus faible

dans notre expérience. Aussi, la sélection effectuée à partir des performances des survies des

familles de la première génération sur estran a peut-être de manière involontaire sélectionnée

des huîtres présentant des thermotolérances et/ou des capacités de synthèse des protéines de

stress extrême. Des études complémentaires concernant la quantité de HSP-70 synthétisée

pour les lots des lignées haute et basse, ainsi que pour des lots non sélectionnés diploïdes et

triploïdes, pourraient être envisagées pour une meilleure compréhension des mortalités

estivales.

Dans le cadre de l’expérimentation 1, certains lots des lignées haute et basse, témoins

diploïdes et triploïdes n’ont pas subi de stress thermique. A la fin de l’expérience, les lots de
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la lignée haute ont montré de nouveau les meilleures survies comparées aux lots de la lignée

basse. De même, les 2N et les 3N ont montré des performances intermédiaires aux 2 lignées.

Ainsi sans stress thermique, la composante génétique s’est de nouveau exprimée.

L’application du stress thermique n’a fait qu’exacerber les mortalités pour les 4 catégories de

cheptels avec des intensités deux fois plus importantes pour les lots ayant subi le choc

thermique.

4.2. Caractérisation précoce de la mortalité pour du naissain âgé de 3,5 mois

L’apparition des mortalités a eu lieu 11 jours après le début de l’expérience pour un

seul des lots testés, à savoir le lot AB de la lignée basse, avec 31,7 % de mortalités.

L'expression de la plus forte mortalité au cours de cette deuxième expérience, survient entre le

15 et le 22 juillet (figure 54), période pendant laquelle la température de l'eau de mer passe de

19 à 21°C sur estran (Partie III. B. 3.4.1. figure 43). Dans le cadre du programme MOREST,

le seuil de 19°C pour la température de l’eau de mer a été défini comme étant la valeur à

partir de laquelle les mortalités estivales peuvent se déclencher (Moal et al., 2003 ; Soletchnik

et al., 2003). Notre expérience confirme l’importance de cette valeur seuil de 19°C pour le

déclenchement des mortalités. Il est de nouveau à noter l’importance de la composante

génétique avec les meilleures survies pour les lots de la lignée haute, alors que les lots de

la lignée basse présentent des mortalités pratiquement 3 fois plus importantes. La

comparaison des taux de survies entre les témoins d’écloseries diploïdes et triploïdes révèle

l’importance de la ploïdie dans l’intensité des mortalités de ces cheptels avec de

meilleures performances pour les triploïdes.

Il a été montré que le témoin triploïde présente avec 79,6 % d’aussi bonnes

performances de survie que les lots de la lignée haute avec 81,6 %. De même, le témoin

diploïde montre des mortalités élevées (43,9 %) équivalentes à celle des lots de la lignée basse

(48,5 %). L’écart de la mortalité entre les 2 lignées sélectionnées est plus important de 28 %

que l’écart de mortalité obtenu entre les 2N et les 3N. Par conséquent, la composante

génétique des cheptels est un facteur plus important à prendre en considération dans la

compréhension des mortalités estivales que la ploïdie sans négliger ce dernier point.
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4.3. Caractérisation de la mortalité après une période de 42 jours de testage in situ

A la suite du second point de suivi de la caractérisation sur estran des lots de la

sélection divergente, les mortalités sont restées inférieures à 6 % excepté pour les lots B, C, F

et J. En nurserie, avant la mise en élevage, ces lots subissaient déjà des mortalités, et les 30 %

de mortalités obtenues le 22 août 2002 ne sont que la résultante de cet épisode. En

conséquence, les 42 jours de testage in situ à Ronce, n’ont pas permis aux mortalités estivales

de s’exprimer pour les lots de la sélection divergente produits en écloserie et indemnes de

mortalité en nurserie.

Lors du premier point de suivi de la mortalité en laboratoire, le 27 août, aucune

mortalité n’a été relevée sauf pour les lots Z, AB et AD qui appartiennent à la lignée basse, et

qui ont montré des mortalités comprises entre 26 et 32 %. Entre le 27 août et le 02 septembre,

un épisode de mortalité important a touché de nombreux lots avec des intensités plus

importantes pour les lots de la lignée basse et les témoins diploïdes. Les mortalités ont

également touché les lots de la lignée haute, mais les intensités ont été 2 fois plus faibles. Cet

épisode de mortalité montre que les huîtres relevées au 22 août étaient dans un état de

« fragilité », et que la seule manipulation des cheptels a pu déclencher cet épisode.

A la fin de l’expérience, des mortalités différentielles entre les lots des lignées haute et

basse ont été de nouveau obtenues soulignant également l’importance de la composante

génétique pour la survie. Enfin, le témoin triploïde a présenté les meilleures survies, mais ce

lot n’était représenté que par un seul réplicat. Néanmoins, le même constat a été observé au 22

août avant la caractérisation au laboratoire, confirmant l’importance de la ploïdie dans le

phénomène des mortalités estivales.

Dans cette expérience, les taux de mortalités pour la lignée haute et la lignée basse ont

montré une hétérogénéité importante au niveau des lots. Pour exemple, le lot J n’a montré que

6 % de mortalité en laboratoire. Ce résultat est la conséquence que ce lot a subi des mortalités

de 78,1 % en nurserie, puis les survivants mis en élevage ont également subi 30 % de

mortalités pendant les 42 jours de caractérisation sur estran. Ainsi, le potentiel de morbidité

de cette famille s’est totalement exprimé avant le début de l’expérience au laboratoire. Dans le

même cas, les lots B, C et F ont présenté des mortalités de moindre intensité en laboratoire

comparé aux autres lots de la lignée basse. Au contraire, à la fin de l’expérience, un lot de la

lignée haute a subi des mortalités de 74 %. Ce lot est issu du croisement entre les familles F2-

8 et F15-58, et les mortalités enregistrées ne sont pas encore expliquées.
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La particularité de cette expérience réside également d’un suivi journalier des

mortalités réalisé entre le 27 août et le 04 septembre. Par l’intermédiaire de ce suivi,

l’apparition des mortalités pour chaque lot a été obtenue. Ainsi, le début des mortalités diffère

entre les lots, et il est compris entre le 24 août (lots Z, AB et AD) et le 30 août (lots O, P, X).

Lorsqu’un lot est touché par de la mortalité, celle-ci dure au maximum 5 jours. Pour exemple,

le lot W de la lignée basse montre une mortalité cumulée de 0% le 27 août, puis 13 % le 28,

17 % le 29, 26 % le 30, 39 % le 31 août et 45 % le 1er septembre. A la fin de l’expérience le

04 septembre, le pourcentage de mortalités cumulées du lot W était de 46 %. Par conséquent,

l’épisode de mortalité en intra-lot est très localisé dans le temps, d’où les difficultés pour

d’autres thématiques de recherches de cibler les périodes de prélèvements dans le milieu

extérieur, prélèvements soumis à l’accessibilité des cheptels.

4.4. Synthèse des trois expériences de caractérisation des performances de survie des

lots de la sélection divergente et des témoins d’écloserie

Aux Etats-Unis, Beattie et al. (1980) ont appliqué des challenges thermiques à 21°C

pour sélectionner des huîtres Crassostrea gigas pour leur résistance aux mortalités. Les

descendants de ces huîtres ont été testés sur estran mais également en laboratoire à des

températures de 21°C. Des mortalités différentielles entre familles ont été enregistrées dans

les 2 conditions, et les auteurs montrent que les performances de survies des familles in situ

correspondent à celles obtenues en laboratoire excepté pour deux familles. Dans le cas de

notre étude, des mortalités différentielles entre les lots des lignées haute et basse ont été

obtenues dans les 3 expériences au laboratoire, ainsi qu’au 08 octobre 2002 pour l’expérience

de caractérisation sur estran de ces 2 lignées dans les 3 sites ateliers. La comparaison des

performances de survies en laboratoire et in situ des 4 catégories de cheptels montre des

mortalités de plus fortes intensités pour les expériences en laboratoire comparées aux

mortalités obtenues sur le site de Ronce. Les valeurs obtenues pour les lots des lignées haute

et basse, ainsi que pour le témoin diploïde en laboratoire sont proches des pourcentages de

mortalités de ces cheptels obtenus le 08 octobre 2002 en RA, site où les mortalités ont été les

plus importantes pour la caractérisation in situ des cheptels. La même tendance est observée

pour le lot triploïde sauf lorsque celui-ci subit un choc thermique, où l’intensité des mortalités

est alors beaucoup plus importante.
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5. Conclusion

Des mortalités différentielles entre lots descendants de familles « résistantes » et

« sensibles » ont été observées en laboratoire quelle que soit la date du début de l’expérience,

quels que soient les lots testés, quelles que soient les structures d’élevages (nacelles, clayettes,

poches ostréicoles, bacs de 120 litres, bacs de 15 m3). La comparaison simultanée avec

l'estran où aucune mortalité ne s'exprime durant les 15 premiers jours d'élevage (résultats de

2001 confirmés en 2002), montre que ces "structures" constituent autant d'environnements

"stressants", modèles potentiels d'études pluridisciplinaires de MOREST (accès facile aux

cheptels, suivi à pas de temps serré…). Pour les 3 expériences, il a été démontré que les

épisodes de mortalités ayant touchés les lots se produisent au maximum sur 10 jours pour les

différentes catégories de cheptels. De plus, l’analyse journalière de la mortalité pour chaque

lot indique qu’un lot ne montre des mortalités importantes que pendant une période de 5 jours,

d’où l’importance de cibler les échantillonnages pendant cette période lors d’études de la

mortalité estivale.

Confirmant les expérimentations conduites en 2001, ces résultats montrent comment

durant la période estivale, les structures d'élevage en nurseries ou en bassins en béton sont des

structures propices à l'expression de la mortalité. Les structures des laboratoires

permettent une expression précoce et plus intense des mortalités et ce pour l’ensemble des

cheptels (lignées haute et basse, témoins diploïde et triploïde). De même, l’application d’un

stress thermique permet le déclenchement immédiat de la mortalité ainsi qu’une expression

plus intense pour l’ensemble des cheptels.

Les résultats de ces 3 expérimentations confirment bien qu’une composante

héréditaire de la « mortalité » existe. De même, des résultats aussi nets montrent également

que le facteur héréditaire ne peut seul être mis en cause. D’autres facteurs (facteurs

environnementaux, pathogènes…) sont impliqués et agissent en synergie avec cette

composante héréditaire rejoignant le schéma avec les interactions entre les compartiments de

l’hôte, de l’environnement et du pathogène.

Enfin, ces expériences ont permis de sélectionner, dès août 2002, des lots des lignées

issus de parents sélectionnés comme « résistants » et « sensibles ». Les résultats obtenus en

laboratoire ont permis de connaître avant la fin de l’expérience de caractérisation sur estran,

les performances des lots des lignées haute et basse. Les lots présentant les meilleures

performances de survies et ceux présentant les mortalités les plus importantes ont été

conservés en effectifs importants en nurserie. Ces cheptels présentant des phénotypes opposés



Section 2 – Partie III : Seconde génération, caractérisation en laboratoire en 2002

252

pour la survie, conservés indemnes de mortalités dans cet environnement favorable, ont

permis à d’autres thématiques du programme MOREST de réaliser de nombreuses

expérimentations en 2003.

D’après ces éléments de réponse, il est tout à fait possible d’envisager de caractériser

les cheptels en laboratoire au lieu de la caractérisation sur estran qui demande plus d’effort et

qui est soumis à plus de contraintes (facilité d’accès, entretien des cheptels sur les parcs…).
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D. Croisements consanguins : de la production aux caractérisations sur

estran et au laboratoire en 2002

1. Introduction

Chez les bivalves marins, l’effet de la consanguinité a été reporté sur de nombreux

caractères sélectionnables. Ainsi, un programme de sélection chez Ostrea edulis visant à

améliorer le taux de croissance a montré un gain de poids total de 23% en moyenne en

première génération (Newkirk et Haley, 1982). En seconde génération, aucune différence

significative de poids total n’a été observée entre les contrôles et les lots sélectionnés

suggérant une dépression de consanguinité (Newkirk et Haley, 1983). De la même manière,

Naciri-Graven et al. (1998) ont réalisé un programme de sélection massale pour

l’amélioration de la survie d’O. edulis au parasite protozoaire Bonamia ostreae. Une

amélioration significative de la survie et une prévalence plus faible ont été montrées pour les

lots sélectionnés comparés au contrôle excepté une des souches de la seconde génération où

l’effet de la consanguinité a été incriminé. Chez Crassostrea gigas, Beattie et al. (1987) ont

observé pour des animaux âgés de 2 ans en première génération, une longueur de la coquille,

des poids de chair frais et sec plus faibles pour les lots consanguins comparés aux contrôles.

Manzi et al. (1991) ont également montré pendant les deux premières années un taux de

croissance plus faible pour les lots consanguins comparé aux lots non consanguins pour

Mercenaria mercenaria. Chez l’huître perlière Pinctada fucata martensii, Wada et Komoru

(1994) ont croisé 10 mâles et 10 femelles de 5ème génération sélectionnés pour la couleur de

coquille. En supplément, les femelles sélectionnées ont été croisées avec des mâles du milieu

naturel. Les mâles sélectionnés ont également été croisés avec des femelles du milieu naturel.

A la fin des 2 expériences réalisées dans le cadre de cette étude, il a été montré des différences

significatives de croissances et de mortalités entre le lot consanguin et les 2 lots hybrides, les

moins bonnes performances étant toujours pour le lot consanguin.

Tous ces résultats ont été attribués soit à la dépression de consanguinité qui a comme

définition la réduction moyenne phénotypique pour les caractères en rapport avec la

reproduction ou l’efficience physiologique (Falconer, 1981), soit à l’hétérosis, c’est à dire que

la « vigueur hybride » entraîne une augmentation des caractères qui avaient été précédemment

réduits par la consanguinité. Ce qui revient à dire que la « fitness » perdue par l’effet de la

consanguinité tend à revenir avec les croisements (Falconer et Mackay, 1996).
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En seconde génération, en supplément des lots de la sélection divergente, des

croisements en consanguinité ont été réalisés d’une part pour conserver les familles présentant

des phénotypes ‘résistants’ (‘R’) et ‘sensibles’ (‘S’) aux phénomènes des mortalités estivales

si le caractère n’était pas héritable, et d’autre part pour déterminer l’action de la consanguinité

sur les performances de survie, croissance et rendement des lots. Ainsi, des témoins

d’écloserie non sélectionnés et croisés hors consanguinité ont également été produits pour

cette étude. Un suivi des performances de survie de ces lots a été entrepris sur le site de Ronce

pendant la période estivale 2002, et une expérience de caractérisation en laboratoire a été

effectuée.

2. Matériel et méthodes

2.1. Choix des parents

Les familles identiques à celles utilisées pour la création des lots de la sélection

divergente ont été retenues. De même, les pools des 3 séries ont été utilisés pour produire des

témoins d’écloserie diploïdes. Tous les parents proviennent des reliquats conservés indemnes

de mortalités en 2001. Le parcours zootechnique des parents est indiqué dans la partie III. B.

§ 2.2.

2.2. Plan de croisements

La date d’entrée en maturation des parents fut le 04 mars 2002. Les croisements ont eu

lieu le 29 avril 2002 avec la constitution de 12 lots pour la lignée consanguine haute (CH)

(tableau 43) issue des parents sélectionnés comme « résistants », et de 12 lots pour la lignée

consanguine basse (CB) (tableau 44) issue des parents sélectionnés comme « sensibles ».

Comme pour la sélection divergente, un nombre important de parents a été utilisé pour la

constitution de chaque lot avec en moyenne 28 mâles et 30 femelles.

D’après le plan de croisements, des lots consanguins issus des familles de plein-frères

ont été produits, ainsi que des lots consanguins issus des familles de demi-frères avec pour

exemple les lots obtenus par les croisements des familles issus du mâle 2 :

•  2 lots consanguins issus de familles de plein-frères : lot 1 et 4 (coefficient de

consanguinité F = 0,25),
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•  2 lots consanguins issus de familles de demi-frères : lot 2 et 3. Ces 2 lots

proviennent de croisements utilisant les familles F2-5 et F2-8 (coefficient de

consanguinité F = 0,125).

Tableau 43 : Plan de croisement pour l’obtention de la lignée consanguine haute. Les

numéros correspondent à la nomenclature utilisée en élevage larvaire, micronurserie et

nurserie, les lettres correspondent à la nomenclature des lots sur estran.

Mâle 2 9 15

Famille G1 F2-5 F2-8 F9-35 F9-36 F15-57 F15-58

Sexe Mâle Mâle Mâle Mâle Mâle Mâle

F2-5 Femelle 1 (A2) 2 (C2)
2

F2-8 Femelle 3 (F2) 4 (G2)

F9-35 Femelle 5 (J2) 6 (K2)
9

F9-36 Femelle 7 (N2) 8 (O2)

F15-57 Femelle 9 (R2) 10 (S2)
15

F15-58 Femelle 11 (V2) 12 (W2)

Tableau 44 : Plan de croisement pour l’obtention de la lignée consanguine basse. Les

numéros correspondent à la nomenclature utilisée en élevage larvaire, micronurserie et

nurserie, les lettres correspondent à la nomenclature des lots sur estran.

Mâle 4 7 14

Famille G1 F4-15 F4-16 F7-25 F7-26 F14-54 F14-55

Sexe Mâle Mâle Mâle Mâle Mâle Mâle

F4-15 Femelle   13 14 (Y2)
4

F4-16 Femelle 15 (B2) 16 (D2)

F7-25 Femelle 17 (E2) 18 (H2)
7

F7-26 Femelle 19 (I2) 20 (L2)

F14-54 Femelle 21 (M2) 22 (P2)
14

F14-55 Femelle 23 (Q2)   24

Les 3 témoins d’écloserie diploïdes ont été générés en croisant les témoins en inter-

séries (témoin de la série 1 * témoin de la série 2). Les lots ont été dénommés T2, U2 et X2 et

ils correspondent respectivement aux témoins de la sélection divergente Q, T et U.
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Les lots des lignées consanguines haute et basse ont été disposés en jarre d’élevage

larvaire de 30 litres alors que les témoins ont été disposés en jarre de 150 litres.

2.3. Elevages larvaires, micronurserie et nurserie

Le protocole zootechnique est identique à celui utilisé pour les lots de la sélection

divergente. L’élevage larvaire s’est déroulé du 29 avril au 28 mai 2002, la micronurserie du

17 mai au 18 juin 2002 et la nurserie du 18 juin au 07 août 2002. Aucun tamisage sélectif n’a

été réalisé afin de conserver l’intégralité des lots pendant les phases précoces. Une semaine

avant la mise sur site, les individus non retenus par la maille de 8 mm ont été éliminés. Un

suivi continu de la température à été réalisé en élevage larvaire, micronurserie et nurserie à

l’aide de thermo-boutons « ThermoTrack Pcpro » avec une acquisition toutes les 20 minutes

en élevage larvaire et micronurserie, et toutes les heures en nurserie.

2.4. Caractérisation sur estran : suivi in situ

La mise sur estran des cheptels des lots consanguins et des témoins a eu lieu le 08 août

2002 sur le site de Ronce uniquement. Le protocole expérimental est identique à celui

effectué pour les lots de la sélection divergente sauf que le premier point de suivi de la

croissance, du rendement et de la survie n’a été effectué qu’après un mois de testage sur

estran le 04 septembre 2002. Le second point de suivi, qui est aussi le dernier, a eu lieu après

la période estivale le 08 octobre 2002. Pour des raisons d’effectifs trop faibles pour les lots

B2, Q2, R2 et W2, ces lots n’ont pas été suivis pour le premier point d’échantillonnage, et

pour le prélèvement final, les lots R2 et W2 n’ont été représentés que par 2 réplicats. De

même, les lots E2, M2, P2, V2 et Y2 n’ont été représentés que par 2 réplicats au premier point

de suivi. Comme pour l’expérience de caractérisation sur estran des lots de la sélection

divergente, la température de l’eau de mer sur le site de Ronce a été enregistrée pendant la

période de suivi par une sonde YSI.

2.5. Caractérisation en laboratoire

Après le suivi du 04 septembre 2002, tous les lots ont été conservés puis maintenus

dans des bacs de 120 litres au Laboratoire de Génétique et Pathologie. Du 05 septembre au 17

septembre, un suivi journalier de la mortalité a été réalisé en comptabilisant et en enlevant les
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mortes. Des prélèvements d’individus baillant ont été analysés pour déterminer la présence

d’herpès virus. Au point final, des pesées individuelles ont été effectuées pour l’étude de la

croissance. L’eau est enrichie par du phytoplancton et elle est renouvelée à raison de 400

litres par heure. Un suivi en continu de la température a été effectué par l’intermédiaire de

thermo-sondes « ThermoTrack Pcpro » avec une acquisition toutes les 20 minutes.

2.6. Analyses statistiques

2.6.1. Phase larvaire

Taux d’éclosion et survie larvaire :

En raison d’une fuite pour le témoin d’écloserie X2, ce lot n’a pas été pris en compte

pour la détermination des taux de survie larvaire. Les données des taux d’éclosions, rapport

entre le nombre de larve D à la première filtration (J2) sur le nombre d’ovocytes utilisés pour

les croisements, des lots CH et CB ont été traitées par une régression logistique pour données

binomiales sous SAS® en utilisant la procédure GENMOD et la transformation logit. Le

modèle suivant a été utilisé :

Modèle qualité des cheptels – taux d’éclosion :

Logit (taux d’éclosion) = qualité + lot(qualité)

La survie larvaire des lots ‘CH’ et ‘CB’, depuis J2 jusqu’à ce que la totalité des larves

pédivéligères ait été envoyée en fixation soit à J27, a été également traitée par la procédure

GENMOD avec une transformation log des données, et traitement selon une distribution de

Poisson (McCullagh et Nelder, 1989 pour les détails) par le modèle :

Modèle qualité des cheptels – taux survie larvaire :

Log (survie larvaire) = qualité + lot(qualité) + temps*qualité + temps*lot(qualité)

Le facteur « qualité » correspond aux lots ‘CH’ et ‘CB’, et les « lots » sont hiérarchisés par la

qualité (1 à12 pour le lot ‘R’ et 13 à 24 pour le lot ‘S’). Le facteur « temps » représente les

effectifs à J2, J7, J16 et J27 après la fécondation, sachant que les effectifs ont été corrigés par
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les remises à densité effectuées au cours de l’élevage larvaire. Le classement entre les groupes

a été déterminé par l’option lsmeans de la procédure (SAS Institute Inc., 1995b).

Il a également été effectué une comparaison du taux d’éclosion et du taux de survie en

fonction du coefficient de consanguinité ou des parents sélectionnés pour les 2 qualités de

cheptels (CH et CB) selon les modèles suivants :

Modèle coefficient de consanguinité – taux survie larvaire :

Logit (taux d’éclosion) = coefficient

Log (survie larvaire) = coefficient + temps*coefficient

Modèle parents sélectionnés – taux survie larvaire :

Logit (taux d’éclosion) = mâle

Log (survie larvaire) = mâle + temps*mâle

Le facteur « coefficient » correspond à 0,25 et 0,125, le facteur « mâle » correspond aux

descendants des mâles 2, 9 et 15 pour CH et aux descendants des mâles 4, 7 et 14 pour CB.

Taux de croissance larvaire :

Les données du diamètre maximum de la coquille ont été transformées par la fonction

log avant le traitement statistique. Les données ont été analysées par une ANCOVA par

l’intermédiaire de la procédure GLM de SAS® selon le modèle suivant :

Modèle qualité des cheptels – taux croissance larvaire :

Log(diamètre maximum) = qualité + lot(qualité) + jour + jour*qualité + jour*lot(qualité) +

résiduelle.

« Qualité » est définie comme effet fixe, « lot » comme effet aléatoire et « jour » comme

facteur continu (i.e., covariable) (J2, J7 et J16). L’option TEST a été utilisée pour redéfinir les

bons dénominateurs pour calculer la statistique F correctement des effets « qualité » et

« jour*qualité » (SAS Institute Inc., 1989).
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Il a également été effectué une comparaison de la croissance larvaire en fonction du

coefficient de consanguinité ou des parents sélectionnés pour les 2 qualités de cheptels (CH et

CB) selon les modèles suivants :

Modèle coefficient de consanguinité – taux survie larvaire :

Log (diamètre maximum) = coefficient + jour + jour*coefficient + résiduelle

Modèle parents sélectionnés – taux survie larvaire :

Log (diamètre maximum) = mâle + jour + jour*mâle + résiduelle

Le facteur « coefficient » correspond à 0,25 et 0,125, le facteur « mâle » correspond aux

descendants des mâles 2, 9 et 15 pour CH et aux descendants des mâles 4, 7 et 14 pour CB.

2.6.2. Micronurserie et nurserie

Taux survie en micronurserie :

Un seul comptage en micronurserie a été effectué à J49 pour les lots consanguins. Ce

comptage prend en compte le taux de fixation et le taux de survie en micronurserie. Il

correspond au ratio du nombre de naissain compté à cette date sur le nombre de larves

transféré en micronurserie. Les données ont été analysées par les mêmes modèles que ceux

utilisé pour l’analyse des taux d’éclosions.

Taux de survie en nurserie :

Le taux de survie en micronurserie correspond au ratio entre les naissains comptabilisé

une semaine avant la mise sur site le 01 août 2002, et le nombre de naissains transférés en

nurserie le 18 juin 2002. Les modèles utilisés sont identiques à ceux utilisés pour les analyses

des taux d’éclosions et du taux de survie en micronurserie.

2.6.3. Caractérisation sur estran

Taux de survie sur estran :

La probabilité de la survie a été analysée pour les deux échantillonnages par une

régression logistique pour données binomiales sous SAS® en utilisant la procédure GENMOD
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et la transformation logit. Les données ont été traitées par le modèle ci-dessous entre les

lignées CH et CB, ainsi qu’entre les lignées CH, CB et les témoins diploïde. Le classement

entre les lots a été déterminé par l’option lsmeans (SAS Institute Inc., 1995).

Modèle qualité des cheptels – survie sur estran :

Logit (survie estran) = qualité + lot(qualité)

Poids total individuel et croissance sur estran :

Les données de poids total individuel ont été traitées pour la période du 08 août au 08

octobre 2002 entre les lots des lignées CH et CB, et entre les lots des lignées CH, CB et les

témoins, après transformation log par une ANCOVA selon le modèle suivant :

Modèle qualité des cheptels – croissance sur estran :

Log (poids) = qualité + lot(qualité) + temps + temps*qualité + temps*lot(qualité) + résiduelle

« Qualité » comprend soit les lignées CH et CB, soit les lignées CH et CB et les témoins.

L’effet « qualité » a été défini en effet fixe, et l’effet « lot(qualité) » en effet aléatoire.

« Temps », soit J1 et J61, est défini en facteur continu (i.e., covariable) et correspond au

temps passé sur estran. J27 n’a pas été pris en considération car les lots B2, Q2, R2 et W2

n'ont pas été suivi lors de ce point. Enfin l’option test a été utilisée pour calculer la statistique

F correctement de « qualité » et « temps*qualité » en mettant ces effets en numérateur alors

que le dénominateur correspond à « lot(qualité) » et « temps*lot(qualité) ».

Rendement journalier sur estran :

Le rendement journalier a été calculé par la même formule qu’en première génération

à savoir :

Rendement journalier (%.j-1) = 100 x (biomasse finale – biomasse initiale) / (biomasse initiale

x durée en jour sur estran)

Comme pour la sélection divergente, le rendement journalier n’a été analysé que pour

le point final d’octobre 2002. Les données ont été traitées par la procédure GLM entre les
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lignées CH et CB, ainsi qu’entre les lignées CH, CB et les témoins 2N. Le classement entre

les lots a été déterminé par l’option means de la procédure. Le modèle utilisé est le suivant :

Modèle qualité des cheptels – rendement sur estran :

Rendement journalier = qualité + lot(qualité) + résiduelle

Le facteur « qualité » a été défini en effet fixe, et le facteur « lot » en effet aléatoire. L’option

test a été utilisée pour calculer la bonne statistique F de « qualité » (numérateur = qualité ;

dénominateur = lot(qualité)).

Corrélations et régressions multiples entre le rendement journalier, la survie et la

croissance :

Avant le traitement, les données de la survie ont subi une transformation angulaire par

arsinus√survie. Le rendement journalier a été calculé par la formule du paragraphe précédent,

et la croissance a été définie selon la formule suivante :

Croissance journalière = (Poids total individuel final – poids total individuel initial)/(poids

total individuel initial x durée en jour sur estran)

Les coefficients de corrélations entre les caractères survie, croissance journalière et rendement

journalier ont été déterminés par la procédure CORR de SAS®, et la régression multiple a été

effectuée par la procédure REG (SAS Institute Inc., 1995a). Les données ont été analysées

pour la lignée CH et pour la lignée CB, ainsi que pour les 2 lignées confondues des lots

consanguins.

1.1.4. Caractérisation en laboratoire

Taux de survie :

La probabilité de la survie a été analysée par une régression logistique pour données

binomiales sous SAS® en utilisant la procédure GENMOD et la transformation logit. Les

données ont été traitées entre les lignées CH et CB, ainsi qu’entre les lignées CH, CB et les
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témoins diploïde. Le classement entre les lots a été déterminé par l’option lsmeans. Le modèle

utilisé est le suivant :

Modèle qualité des cheptels – survie en laboratoire :

Logit (survie larvaire) = qualité + lot(qualité)

Poids total individuel et croissance en laboratoire :

Les données de poids total individuel ont été traitées pour la période du 05 septembre

au 17 septembre 2002, et pour la période comprise entre le 08 août et le 17 septembre 2002,

entre les lots des lignées CH et CB, et entre les lots des lignées CH, CB et les témoins, après

transformation log par une ANCOVA. Le modèle utilisé est le suivant :

Modèle qualité des cheptels – croissance en laboratoire :

Log (poids) = qualité + lot(qualité) + temps + temps*qualité + temps*lot(qualité) + résiduelle

« temps » correspond à J27 et J39 pour l’expérience entre le 05 septembre et le 17 septembre

2002. De même, le modèle utilisé pour l’analyse de la croissance entre la mise sur site (08

août 2002) et le 17 septembre comprend pour le facteur temps J1, J27 et J39.

1.7. Réponse à la sélection de la survie en période estivale

Le principe de la réponse à la sélection est expliqué dans la partie III B.2.7. Les

héritabilités réalisées ont été obtenues par la régression parent-enfant d’après les résultats

obtenus pour la survie après la caractérisation sur estran. De la même manière que pour la

sélection divergente, l’héritabilité réalisée a été déterminée par la même méthode mais de 2

façons différentes :

•  Détermination de l’héritabilité réalisée pour la lignée CH et pour la lignée CB,

•  Détermination de l’héritabilité réalisée pour les 2 lignées confondues.
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3. Résultats

3.1. Elevage larvaire

Survie :

Les températures pendant la phase d’élevage larvaire étaient en moyenne de

22,0 ± 0,5°C. A la première filtration, des larves D ont été obtenues pour tous les lots des

lignées CH et CB, ainsi que pour les 3 témoins.
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Figure 56 : Pourcentages moyens d’éclosion (%) et écart-types des lots des lignées

consanguines haute (CH) et basse (CB) en fonction du coefficient de consanguinité (A)

ou en fonction des descendants des 6 mâles sélectionnés (B). En bleu, lignée consanguine

haute ; en rouge : lignée consanguine basse.

Pour les 3 catégories de cheptels, les taux moyens d’éclosion étaient de 57,6 ± 29,6 %

pour la lignée CH, 55,0 ± 5,6 % pour la lignée CB et 69,9 ± 4,1 % pour les témoins. Une
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différence significative de taux d’éclosion a été obtenue entre les lots CH et CB (χ² = 56,50 ;

p < 0,0001) avec les meilleurs résultats pour CH.

Les taux d’éclosion en fonction du coefficient de consanguinité sont représentés en

figure 56-A. Aucune différence significative de taux d’éclosions n’a été observé en fonction

du facteur consanguinité pour la lignée haute (χ² = 0,02 ; p = 0,90) (classement :

F(0,125) = F(0,25)) ainsi que pour la lignée basse (χ² = 1,14 ; p = 0,29) (F(0,125) = F(0,25)).

Les taux moyens d’éclosion pour les descendants des 6 mâles sélectionnés sont

représentés en figure 56-B. Ils sont compris entre 37,7 ± 12,0 % pour les lots issus du mâle 15

à 96,0 ± 7,4 % pour les lots issus du mâle 9. Pour la lignée CH, une différence significative de

taux d’éclosions a été obtenue entre les descendants des mâles de la lignée CH (χ² = 190,78 ;

p < 0,0001) (15 = 2 < 9) mais pas entre les descendants des mâles de la lignée CB

(χ² = 2,39 ; p = 0,30) (7 = 4 = 14).

Pendant l’élevage larvaire, les lots 13 et 24 de la lignée CB sont morts. Les survies

larvaires moyennes entre J2 et J27 étaient de 4,2 ± 3,9 % pour les lots CH et 3,2 ± 4,6 % pour

les lots CB. Une différence significative de survie entre les deux lignées a été obtenue avec les

meilleures survies pour CH (χ² = 556,96 ; p < 0,0001).

La survie larvaire est inférieure à 5 % pour les 4 groupes (figure 57-A), et la lignée CB

avec un coefficient de consanguinité de 0,25 montre les survies les plus faibles avec

1,61 ± 1,54 %. Il a été montré des différences significatives de survie larvaire entre les deux

coefficients de consanguinité pour la lignée basse (χ² = 240,54 ; p < 0,0001)

(F(0,25) < F(0,125)) ainsi que pour la lignée haute (χ² = 46,16 ; p < 0,0001)

(F(0,125) < F(0,25)).

Les survies larvaires pour les descendants des 6 mâles sélectionnées montrent les

meilleures survies pour les descendants des mâles 9 et 7 avec respectivement 9,0 ± 2,4 % et

7,7 ± 6,1 %, alors que les descendants des 4 autres mâles sélectionnés ont tous des survies

inférieures à 2 % à J27 (figure 57-B). Des différences significatives de survies entre les

descendants des différents mâles sélectionnés ont été obtenues pour la lignée CB (χ² =

274,08 ; p < 0,0001) (14 = 4 < 7) et la lignée CH (χ² = 204,72 ; p < 0,0001) (15 = 2 < 9)

(figure 57-B).
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Figure 57 : Pourcentages moyens de survie larvaire (%) et écart-types des lots des

lignées consanguines haute (CH) et basse (CB) en fonction du coefficient de

consanguinité (A) ou en fonction des descendants des 6 mâles sélectionnés (B). En bleu,

lignée consanguine haute ; en rouge : lignée consanguine basse.

Croissance :

L’évolution du diamètre maximum de la coquille au stade larvaire est représentée en

figure 58. A J2, aucune différence significative de longueur entre les lignées CB et CH n’a été

mise en évidence, et aucune différence significative de croissance entre les lignées n’a été

trouvée entre J2 et J16 (tableau 45). Les premières fixations ont débuté au 16ème jour après la

fécondation, et elles se sont poursuivies jusqu’au 27ème jour pour les lignées CH et CB, et

jusqu’au 29ème jour pour les témoins. Pour des raisons de disponibilité de place en

micronurserie, seuls la tête et le corps de lot des témoins ont été mis en fixation. Les tailles



Section 2 – Partie III : Seconde génération, lots consanguins

266

moyennes des différents lots à J16 étaient de 210 µm, 203 µm et 189 µm respectivement pour

CH, CB et les témoins.

Tableau 45 : ANCOVA pour la croissance larvaire des lots CH et CB.

Source ddl F p

Qualité 1 1,52 0,2311

lot(qualité) 20 4,97 < 0,0001

Jour 1 60992,4 < 0,0001

jour*qualité 1 1,00 0,3285

jour*lot(qualité) 20 21,77 < 0,0001
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Figure 58 : Evolutions du diamètre maximum moyen de la coquille au stade larvaire

(µm) et écart-types pour les lots produits lors du croisement de la sélection divergente

faisant intervenir le facteur consanguinité. CH : lignée consanguine haute ; CB : lignée

consanguine basse ; T2N : témoin diploïde.

En détail, aucune différence de croissance n’a également été obtenue entre les deux

coefficients de consanguinité pour la lignée CH (F = 0,98 ; p = 0,32) (F(0,125) = F(0,25)), et

une différence significative de croissance a été obtenue entre les deux coefficients de

consanguinité de la lignée CB (F = 25,20 ; p < 0,0001) (F(0,25) < F(0,125)).
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De même, une différence de croissance larvaire a été mise en évidence entre les

descendants des mâles de la lignée CH (F = 53,89 ; p < 0,0001) (15 < 2 < 9) et entre les

descendants des mâles de la lignée CB (F =36,75 ; p < 0,0001) (4 < 14 < 7).

3.2. Micronurserie

La température moyenne lors de la phase de micronurserie était de 21,0 ± 1,0°C. La

figure 59 représente les taux de survies en micronurserie des 2 lignées en fonction du

coefficient de consanguinité ou des 6 mâles de la G0 sélectionnés. Les survies moyennes en

micronurserie étaient de 60,3 ± 18,7 % pour CH et 50,0 ± 12,4 pour CB, montrant une

différence significative entre les 2 catégories de cheptels (χ² = 13,48 ; p < 0,0002). Pour les

témoins, les taux de survies étaient de 54,2 ± 3,0 %.
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Figure 59 : Survie moyenne en micronurserie (%) et écart-types des lots des lignées

consanguines haute (CH) et basse (CB) en fonction du coefficient de consanguinité (A)

ou en fonction des descendants des 6 mâles sélectionnés (B). En bleu, lignée consanguine

haute ; en rouge : lignée consanguine basse.



Section 2 – Partie III : Seconde génération, lots consanguins

268

La lignée haute avec un coefficient de consanguinité de 0,25 présente les meilleures

survies en micronurserie avec 69,1 ± 15,7 % contre des valeurs comprises entre 48,4 ± 15,6 %

et 52,5 ± 6,7 % pour les 3 autres groupes (figure 59-A). Une différence significative de survie

en micronurserie a été obtenue entre les 2 coefficient de consanguinité pour la lignée CH (χ² =

11,16 ; p = 0,0008) (F(0,125) < F(0,25)) mais pas pour la lignée CB (χ² = 1,10 ; p = 0,30)

(F(0,125) = F(0,25)).

Les survies en micronurserie sont représentées en figure 59-B. Aucune différence

significative de survie entre les descendants des mâles sélectionnés n’a été obtenue pour la

lignée CH (χ² = 2,50 ; p = 0,29) (9 = 15 = 2) et la lignée CB (χ² = 5,87 ; p = 0,0532)

(14 = 7 = 4).

3.3. Nurserie

Les températures relevées pendant la phase de nursage sont comprises entre 15,5°C et

25,5°C pour une moyenne de 20,2 ± 1,9°C. Pendant la phase de nursage, aucun problème de

mortalité n’a été relevé pour l’ensemble des lots. Les taux de survie moyens en nurserie

étaient de 78,8 ± 15,8 % pour la lignée CH, 86,2 ± 8,7 % pour la lignée CB et 55,5 ± 10,2 %

pour les témoins. Une différence significative de survie entre les 2 lignées a été trouvée (χ² =

22,80 ; p < 0,0001) avec les meilleures performances de survies pour la lignée CB.

Les survies moyennes des lignées CH et CB en fonction du coefficient de

consanguinité sont représentés en figure 60-A. Les groupes CH (F = 0,125) et CB (F = 0,25 et

F = 0,125) montrent des survies équivalentes avec des valeurs comprises entre 82,5 ± 13,5 %

et 86,6 ± 10,3 %. De nouveau, le groupe CH (F = 0, 25) se distingue mais à l’inverse de la

micronurserie, les survies relevées ont été plus faibles pour ce groupe comparé aux 3 autres.

Une différence significative de survie entre les 2 coefficients de consanguinité a été obtenue

pour la lignée CH (χ² = 4,74 ; p = 0,03) (F(0,25) < F(0,125)) mais pas pour la lignée CB

(χ² = 0,25 ; p = 0,61) (F(0,125) = F(0,25)).

Enfin, une différence significative de survie entre les descendants des mâles

sélectionnés est observée pour la lignée CH (χ² = 63,58 ; p < 0,0001) (9 < 15 = 2) mais pas

pour la lignée CB (χ² = 1,38 ; p = 0,50) (4 = 14 = 7).
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Figure 60 : Survies moyennes en nurserie (%) et écart-types des lots des lignées

consanguines haute (CH) et basse (CB) en fonction du coefficient de consanguinité (A)

ou en fonction des descendants des 6 mâles sélectionnés (B). En bleu, lignée consanguine

haute ; en rouge : lignée consanguine basse.
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3.4. Caractérisation sur estran

3.4.1. Survie

3.4.1.1.  Prélèvement du 04 septembre 2002

Les mortalités observées pour ce premier point restent faibles avec en moyenne 6,4 ±

13,0 % dont 19 lots qui présentent des mortalités inférieures à 5 %. Seul 3 lots ont subi des

mortalités plus importantes comprises entre 18,5 % et 46,2 %. Ces 3 lots sont issus des

croisements consanguins appartenant à la lignée CB (figure 61). Les mortalités moyennes des

lignées CH, CB et les témoins sont respectivement de 1,9 ± 1,3 %, 14,2 ± 19,2 % et 0,7 ± 0,8

%. Aucune différence significative entre les 2 lignées (χ² = 2,67 ; p = 0,10) et entre les lignées

CH, CB et les témoins (χ² = 4,71 ; p = 0,10) n’a été observée pour ce prélèvement.

3.4.1.2.  Prélèvement du 08 octobre 2002

A la fin de la caractérisation sur estran des cheptels des lignées consanguines et des

témoins, la mortalité moyenne relevée dans le site de Ronce était de 19,6 ± 26,9 %. Les

mortalités de chaque lot sont représentées en figure 62. Les lots appartenant à la lignée CB ont

montré des mortalités élevées supérieures à 50 % exceptés les lots E2, I2, H2 et L2 avec des

pourcentages de mortalités compris entre 2,2 et 18,9 %. Pour les lots de la lignée CH, les

mortalités sont restées faibles avec moins de 5 % pour l’ensemble des lots sauf pour les lots

W2, S2 et R2 avec respectivement 12,1 %, 11,9 % et 7,9 %. Les mortalités moyennes de la

lignée CH et du témoin étaient respectivement de 3,8 ± 3,6 % et 3,7 ± 0,9 %, alors que la

lignée CB a montré une mortalité moyenne de 43,4 ± 29,5 %. Des différences significatives

de survie ont été observées entre les lignées CH et CB (χ² = 28,51 ; p < 0,0001), et entre les

lignées CH, CB et les témoins (χ² = 31,13 ; p < 0,0001). La lignée CB est statistiquement

différente des 2 autres cheptels, alors qu’aucune différence de survie n’a été mise en évidence

entre la lignée CH et le témoin.
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Figure 61 : Pourcentages moyens de mortalité (%) et écart-types relevés au 04

septembre 2002.
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Figure 62 : Pourcentages moyens de mortalité (%) et écart-types relevés au 08 octobre

2002.
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3.4.2. Poids total individuel

A la mise en poche à Bouin, les poids individuels moyens étaient de 1,14 ± 0,17 g

pour la lignée CH, 1,36 ± 0,36 g pour la lignée CB et 0,89 ± 0,15 g pour les témoins. A la fin

du suivi in situ, les poids individuels moyens des différentes catégories étaient de

5,04 ± 0,78 g, 4,95 ± 0,81 g et 4,45 ± 0,09 g respectivement pour les lignées CH, CB et les

témoins.

Tableau 46 : ANCOVA du poids individuel entre les 2 lignées, et entre les lignées CH,

CB et les témoins (le facteur temps n’est pas indiqué).

Lignée CH et CB Lignée CH et CB,

témoin 2N

Source ddl F p ddl F p

Qualité 1 3,26 0,0860 2 5,01 0,0161

Lot(qualité) 20 21,10 <0,0001 22 20,24 <0,0001

Temps*qualité 1 7,15 0,0146 2 5,88 0,0090

Temps*lot(qualité) 20 6,49 <0,0001 22 6,44 <0,0001

Erreur 4259 4866

D’après le tableau 46, aucune différence significative de poids individuel n’a été

relevée entre les lignées CH et CB au début de l’expérience. Par contre, une différence

significative de poids individuel entre les 2 lignées et le témoin a été observée avec un poids

individuel moyen significativement inférieure pour le témoin. A la fin de la période estivale,

une différence significative de croissance (temps*qualité) a été démontrée entre les 2 lignées

ainsi qu’entre les 2 lignées et les témoins. La lignée CB a montré une croissance

significativement plus faible que les deux autres catégories de cheptels.

3.4.3. Rendement

Les rendements journaliers moyens sont de 4,17 ± 0,56 %.j-1 pour la lignée CH, 1,86 ±

2,03 %.j-1 pour la lignée CB et 5,48 ± 2,03 %.j-1 pour les témoins diploïde. Des différences

significatives de rendement journalier entre les lots CH et CB (χ² = 13,93 ; p = 0,0013) et

entre les lignées CH, CB et le témoin (χ² = 11,80 ; p = 0,0003) ont été trouvées avec les plus
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mauvaises performances de rendement pour la lignée CB. De même, il a été montré une

différence significative de rendement entre les 2 lignées et le témoin, le dernier présentant le

meilleur rendement journalier.

3.4.4. Corrélations et régressions multiples entre le rendement journalier, la

survie et la croissance

Le tableau 47 indique les corrélations entre la survie, la croissance journalière et le

rendement journalier pour les lots consanguins. Pour les lignées CH et CB et les 2 lignées

confondues, les plus faibles corrélations sont obtenues entre la survie et la croissance

journalière. Pour la lignée CB et les 2 lignées confondues, une très forte corrélation entre la

survie et le rendement journalier est mise en évidence avec des valeurs comprises entre 0,96

et 0,99 (tableau 47). Par contre pour la lignée CH, la meilleure corrélation (0,91) est observée

entre la croissance journalière et le rendement journalier.

Tableau 47 : Corrélations entre les caractères survie, croissance journalière et

rendement journalier à Ronce pour les lots consanguins en octobre 2002. (** : p < 0,01 ;

* p < 0,05). Crois : croissance journalière ; Rdt : rendement journalier, CH : consanguines

haute ; CB : consanguine basse.

Lignée CH Lignée CB 2 lignées
Caractère

Crois Rdt Crois Rdt Crois Rdt

Survie 0,17 0,54** 0,58** 0,99** 0,43** 0,96**

Crois 0,91** 0,67** 0,62**

D’après ces résultats, les parts explicatives de la croissance journalière et de la survie

concernant le rendement journalier sont identiques entre la lignée CB et les 2 lignées

confondues avec respectivement 89 % et 82 % pour la survie contre 10 % et 15 % pour la

croissance journalière. A l’inverse, la croissance journalière influence beaucoup plus le

rendement journalier que la survie pour la lignée CH avec une contribution de 77 % pour la

croissance contre 21 % pour la survie.
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Figure 63 : Contributions de la croissance et de la survie pour l’explication du

rendement des lignées consanguines haute (CH) et basse (CB), et des 2 lignées

confondues à Ronce et en octobre 2002.

3.4.5. Réponse à la sélection de la survie en période estivale

Les écarts à la sélection (SG1), les réponses à la sélection (RG2) et les héritabilités

réalisées sont reportées en tableau 48. Les figures 64et 66 représentent les régressions parent-

enfant pour chaque lignée consanguine ou pour les deux lignées confondues. Les héritabilités

réalisées sont comprises entre 0,82 ± 0,67 pour la lignée consanguine basse et 0,94 ± 0,30

pour la lignée consanguine haute.

Tableau 48 : Ecart et réponse à sélection, et héritabilité réalisée des lots CH, CB et des 2

lignées confondues. SG1 : écart à la sélection ; RG2 : réponse à la sélection.

CH CB 2 lignées

SG1 12,4 -35,3 47,7

RG2 11,7 -27,9 39,6

h² réalisée 0,94 ± 0,30 0,82 ± 0,67 0,83 ± 0,62
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Figure 64 : Régression parent-enfant des lignées consanguines haute (CH) et basse (CB).

SG1 : écart à la sélection, RG2 : réponse à la sélection. Les lots de la lignée CH sont

représentés en bleu, et les lots de la lignée CB en rouge. L’axe des abscisses est en valeur

absolue car SG1 est négatif pour tous les lots de la lignée CB.
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Figure 65 : Régression parent-enfant des lots consanguins produits en seconde

génération. SG1 : écart à la sélection, RG2 : réponse à la sélection. Les lots CH sont situés à

droite de l’axe des ordonnées, et les lots de la CB à gauche de cet axe.
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3.5. Caractérisation en laboratoire

3.5.1. Survie entre les 05 et 17 septembre 2002

Dès le premier point de suivi, des mortalités comprises entre 4,0 % et 6,1 % sont

constatées pour 4 lots de la lignée CB. Les mortalités journalières moyennes des différentes

catégories de cheptels sont représentées en figure 66. D’après cette figure, les mortalités

touchent en premier lieu les lots de la lignée CB avec un important épisode de mortalités

relevé dès le 3ème jour du suivi. Les lots CH et les témoins sont affectés par ces mortalités

mais à des intensités moindres le lendemain. De même, les lots de la lignée CH montrent des

mortalités journalières plus faibles que celles des témoins.
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Figure 66 : Evolutions des taux de mortalité journalier moyens (%.j-1) et erreur

standard des lignées CH, CB et les témoins 2N pour le suivi en laboratoire.

L’analyse en détail des taux de mortalités journaliers indique qu’ils ont atteint 38,8 %

pour un des réplicats du lot Y2 le 08 septembre. De même, par l’intermédiaire de la fréquence

des mesures, les lots subissent les mortalités sur une période de 4 jours. Ainsi, le lot M2 a

présenté une mortalité journalière de 0,7 % le 6 septembre, puis 19,1 % le 07, 18,4 % le 08,

30,3 % le 09 septembre, et le 10 septembre, la mortalité journalière n’était plus que de 1,3 %.
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Ce constat a été relevé pour l’ensemble des lots quel que soit leur catégorie de cheptel (CH,

CB ou T2N).

0

10

20

30

40

50

60

04/09/02 07/09/02 10/09/02 13/09/02 16/09/02

M
or

ta
lit

é 
(%

)

CH CB T2N

Figure 67 : Evolutions des taux moyens de mortalité (%) et erreur standard des lots CH,

CB et les témoins 2N pour le suivi en laboratoire.

La figure 67 montre les évolutions des taux moyens de mortalités des lignées CH et

CB et du témoin. Le 17 septembre, les mortalités étaient comprises entre 8,5 % et 48,8 %

pour les lots de la lignée CH, entre 22,0 % et 88,2 % pour les lots de la lignée CB, et entre

28,6 % et 43,5 % pour les lots des témoins. Une différence significative de survie entre les

lignées CH et CB a été mise en évidence (χ² = 114,22 ; p < 0,0001) avec les meilleures

performances de survie pour les lots de la lignée CH. De même, une différence significative

de survie entre les 2 lignées et les témoins a été trouvée (χ² = 116,46 ; p < 0,0001) avec les

meilleures performances de survies pour la lignée CH. La lignée CB présente encore les

moins bonnes performances de survie, et les témoins présentent des performances

intermédiaires significativement différentes des 2 lignées.

3.5.2. Poids total individuel entre les 05 et le 17 septembre 2002

Au premier point d’échantillonnage, les poids individuels moyens étaient de

2,88 ± 0,60 g pour la lignée CH, 2,88 ± 0,60 g pour la lignée CB, 2,55 ± 0,33 g pour les
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témoins. A la fin du suivi au 17 septembre, les poids individuels moyens étaient de

3,62 ± 0,56 g, 3,32 ± 0,47 g et 3,08 ± 0,25 g respectivement pour les lignées CH, CB et les

témoins.

D’après le tableau 49, aucune différence significative de poids individuels n’a été

relevée entre les lignées CH et CB au début de l’expérience. De même, aucune différence

significative de croissance n’a été observée entre les 2 lignées pendant les 13 jours de suivi.

Des résultats identiques ont été observés entre les 2 lignées et les témoins.

Tableau 49 : ANCOVA du poids individuel entre les 2 lignées, et entre les lignées CH,

CB et les témoins (le facteur temps n’est pas indiqué).

Lignée CH et CB Lignée CH et CB,

témoins 2N

Source ddl F p ddl F p

Qualité 1 1,36 0,2598 2 0,83 0,4501

Lot(qualité) 16 4,48 <0,0001 18 4,15 <0,0001

Temps*qualité 1 3,83 0,0680 2 2,08 0,1537

Temps*lot(qualité) 16 2,31 0,0022 18 2,14 0,0034

Erreur 3326 3931

3.5.3. Analyses pathologiques du virus de type herpès

Les analyses « herpès » effectuées par l’équipe pathologique du Laboratoire de

Génétique et Pathologie sur les individus moribonds, montrent des résultats positifs pour

l’ensemble des lots quel que soit leur appartenance à CH ou CB. Aucune analyse sur des

animaux vivants n’a été entreprise.

3.5.4. Survie entre le 08 août et le 17 septembre 2002

Au 04 septembre, les mortalités enregistrées étaient de 1,9 ± 1,3 % pour la lignée CH,

14,2 ± 19,2 % pour la lignée CB et 0,6 ± 0,8 % pour le témoin (paragraphe 3.4.1.1.). La figure

68 représente les mortalités cumulées enregistrées au 17 septembre pour les lots prélevés lors

du premier point d’échantillonnage. Les mortalités cumulées au 17 septembre ont montré des

valeurs moyennes de 20,5 ± 12,9 % pour la lignée CH, 57,1 ± 28,5 % pour la lignée CB et
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37,5 ± 7,9 % pour le témoin. Des différences significatives de survies entre les 2 lignées (χ² =

291,88 ; p < 0,0001) et entre les 2 lignées et le témoin (χ² = 242,76 ; p < 0,0001) ont été mise

en évidence. Dans les deux cas, la lignée CH présente les meilleures performances de survies

alors que la lignée CB montre les mortalités les plus importantes. Enfin les témoins ont des

performances intermédiaires significativement différentes des 2 lignées consanguines.
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Figure 68 : Pourcentages moyens de mortalité (%) et écart-types relevés au 17

septembre 2002.

3.5.5. Poids total individuel entre le 08 août et le 17 septembre 2002

D’après le tableau 50, aucune différence significative de poids individuel n’a été

observée à la mise sur site entre les 2 lignées consanguines. Par contre, il a été montré une

différence significative de croissance entre les 2 lignées pour la période comprise du 08 août

au 17 septembre. La comparaison des poids individuels entre les 2 lignées et le témoin

indique une différence significative de poids à la mise en poche et une différence significative

de croissance entre les 3 catégories de cheptels. Les meilleures performances de croissance

ont été obtenues pour les lots consanguins de la lignée haute.
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Tableau 50 : ANCOVA du poids individuel entre les 2 lignées, et entre les lignées CH,

CB et les témoins (le facteur temps n’est pas indiqué). CH : lignée consanguine haute ; CB :

lignée consanguine basse.

Lignée CH et CB Lignée CH et CB,

témoins 2N

Source ddl F p ddl F p

Qualité 1 1,59 0,2256 2 3,69 0,0456

Lot(qualité) 16 21,41 <0,0001 18 20,41 <0,0001

Temps*qualité 1 7,99 0,0121 2 6,57 0,0072

Temps*lot(qualité) 16 39,56 <0,0001 18 4,69 <0,0001

Erreur 5160 6029
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4. Discussion

4.1. Phases précoces de l’élevage larvaire à la nurserie

Taux d’éclosions :

Longwell et Stiles (1973a,b) ont montré chez Crassostrea virginica que 63 % des

ovocytes ne sont pas fécondés dans le croisement consanguin contre 13 % pour le témoin ;

que 3 % des divisions embryonnaires sont normales dans les lots consanguins contre 70 %

pour les témoins, et que la polyspermie et la parthénogenèse sont plus importantes pour les

lots consanguins comparés au témoin. Tous ces résultats sont la conséquence de la dépression

de la consanguinité et/ou de l’incompatibilité entre les gamètes. Au contraire, des chercheurs

japonais n’ont pas observé de différences de fertilisation entre des croisements avec et hors

consanguinité chez C. gigas (Imai et Sakai, 1961). L’autofécondation de femelles à partir de

sperme cryopréservé l’année précédente lorsque les individus étaient mâles ne montre pas

d’effet de la consanguinité (F =0,50) sur le taux de fertilisation (Lannan, 1971). Entre 1992 et

1996, les taux d’éclosion obtenus chez C. gigas étaient en moyenne de 59,2 ± 3,2 % (Robert

et Gérard, 1999). Dans le cas de notre étude, les taux d’éclosion montrent des taux moyens

d’éclosions de 57,6 ± 29,6 % et 55,0 ± 5,6 % respectivement pour les lots CH et CB. Ces taux

d’éclosions sont également équivalents à ceux obtenus pour les lots des lignées haute et basse

de la sélection divergente avec en moyenne 53,9 ± 14,2 %. La différence de taux d’éclosion

obtenue entre les lignées CH et CB provient d’une plus grande variabilité observée pour les

lots de la lignée CH. En effet, l’analyse en détails révèle des taux d’éclosion importants pour

les 4 lots ayant comme arrière grand-parent le mâle 9 avec un taux moyen de 96,0 ± 7,4 %.

Au contraire, les lots issus des mâles 2 et 15 ont montré des taux d’éclosions identiques (39,1

± 7,6 % et 37,7 ± 12,0 %) (figure 56-B). Les descendants de ces 2 mâles ont donc des taux

d’éclosions inférieurs à ceux obtenus pour les mâles 4, 7 et 14 de la lignée CB dont les

valeurs étaient comprises entre 52,1 ± 3,1 % et 57,5 ± 3,2 %. L’effet de la dépression de la

consanguinité n’a donc aucune conséquence sur les taux d’éclosion relevés pour les 2 lignées,

même si les taux d’éclosion relevés pour les témoins étaient de 69,9 ± 4,1 %. Ces résultats

mettent en évidence que la sélection effectuée d’après les performances de survie sur

estran n’influence pas les taux d’éclosion des descendants des lignées CH et CB, et que

l’effet de consanguinité en première génération de sélection est négligeable sur les taux
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d’éclosion. A l’inverse, ils démontrent l’importance du facteur familial pour le

rendement en larve D, 48 heures après la fécondation.

Il est à noter également que les taux d’éclosion des lots consanguins (58 %) ont été

meilleurs que ceux obtenus pour les familles bi-parentales en première génération (41 %). Ce

résultat s’explique par la différence de géniteurs utilisés entre les générations (2 parents en G1

contre 58 en G2). Les taux d’éclosion étant dépendants de la qualité des gamètes des géniteurs

utilisés ou d’une possible incompatibilité entre les gamètes mâles et femelles (Gaffney et al.,

1993), ils présentent donc moins de variation lorsque le croisement fait intervenir plus de

géniteurs.

Survie larvaire :

L’effet de la consanguinité sur les performances de survies larvaires chez les bivalves

peut montrer des résultats variables. Ainsi Beaumont et Budd (1983) n’ont pas montré de

différence significative de survie larvaire 18 jour post-fécondation entre le groupe « auto

fécondé » (F = 0,50) et le groupe non consanguin chez Pecten maximus. Au contraire, Ibarra

et al. (1995) ont obtenu au 20ème jour de post-fertilisation chez Argopecten circularis, des

survies larvaires plus faibles pour le groupe « auto-fécondé » (F = 0,50) comparé aux 2 autres

groupes (F = 0 et 0 < F < 0,50). Chez Crassostrea virginica, la survie larvaire entre le 12ème et

le 17ème jour post-fertilisation était 6 fois supérieure pour le lot non consanguin comparé au lot

consanguin (Longwell et Stiles, 1973a). Mallet et Haley (1983) ont également observé une

différence de survie chez C. virginica entre les lots consanguins et non consanguins mais les

meilleures survies ont été relevées pour le lot consanguin. Chez C. gigas, une diminution de la

survie larvaire a été reportée pour des lots consanguins après 3 générations de sélection (Imai

et Sakai, 1961). A l’inverse, Lannan (1980c) n’a pas montré de différence de survie larvaire

après 2 générations entre les lots consanguins et les lots non consanguins. Dans le cas de notre

étude, les survies larvaires des lignées CH et CB sont 4 à 5 fois plus faibles que les survies

larvaires de C. gigas enregistrées entre 1992 et 1996 à l’écloserie de La Tremblade (Robert et

Gérard, 1999). De même, les survies larvaires des lignées consanguines sont 2 fois plus

faibles pour la lignée CH comparées à celles de la lignée haute ‘R’ de la sélection divergente,

et 4 fois plus faibles pour la lignée CB comparées à celles de la lignée basse ‘S’ de la

sélection divergente. Ces faibles survies des lignées CH et CB font suite à un épisode de

mortalité qui a débuté entre le 7ème jour post-fertilisation et qui s’est poursuivi jusqu’à la fin

de l’élevage larvaire (J27). Pour les témoins, aucun épisode de mortalité n’a été enregistré, et



Section 2 – Partie III : Seconde génération, lots consanguins

283

les survies larvaires à J16 étaient 3 fois supérieures à celles des lots consanguins. L’effet de la

dépression de la consanguinité peut donc être incriminé pour l’explication des faibles

survies larvaires des lignées CH et CB.

Une autre hypothèse pouvant expliquer ces faibles performances de survie larvaire fait

intervenir la qualité des gamètes qui dépend fortement de l’état de maturité de la gonade des

parents (Lannan, 1980a,b ; Lannan et al., 1980 ; Muranaka et Lannan, 1984). Dans notre

étude, les descendants des mâles 9 et 7 ont montré des survies larvaires 4 à 5 fois plus

importantes que celles des descendants des autres mâles sélectionnés (figure 57-B). Les mâles

9 et 7 font tous deux parties de la série 2, alors que les mâles 2 et 4 appartiennent à la série 1,

et les mâles 14 et 15 à la série 3. Il se pourrait donc que la qualité des gamètes des familles

issues des mâles 7 et 9 soit meilleure que celle des familles issues des mâles 2, 4, 14 et 15.

Cette différence de qualité des gamètes proviendrait alors des parcours zootechniques des 3

séries. En effet les séries ont été produites à 3 moments différents, puis elles ont été

transférées en nurserie à 3 dates différentes, fin mars, fin avril et début juin 2001

respectivement pour les séries 1, 2 et 3 (Partie II. B. § 2.4.). Ensuite, du début juin à la mise

en maturation des géniteurs, les 3 séries ont suivi le même parcours zootechnique (Partie III.

B. § 2.2.). Le parcours zootechnique des géniteurs pourrait alors influencer la qualité

des gamètes et expliquer les performances de survie larvaire obtenues.

Concernant la différence de survie larvaire entre les lignées CH et CB, les causes de ce

phénomène peuvent s’apparenter à deux hypothèses. La première est que la sélection

effectuée pour la survie en période estivale pourrait avoir une action sur les performances de

survie larvaire des 2 lignées, mais comme les 2 lignées ont présenté moins de 5 % de survie,

l’effet de la sélection est alors très limité. La seconde hypothèse implique le coefficient de

consanguinité. Pour la lignée CH, les performances de survies larvaires sont identiques entre

les descendants des familles de plein- et demi-frères (figure 57-A). Au contraire pour la lignée

CB, les descendants des familles de plein-frères (F = 0,25) ont montré une survie larvaire de

1,61 % alors que les descendants des familles de demi-frères (F = 0,125) ont montré une

survie moyenne de 4,80 %. Les faibles survies larvaires de la lignée CB dont le coefficient de

consanguinité est de 0,25, sont la résultante de la disparition des lots 13 et 24 en phase

larvaire. Par conséquent, la sélection de la survie en période estivale pourrait avoir une

influence sur la survie larvaire des individus de la lignée CB pour des coefficients de

consanguinité élevés. Ce résultat reste à être confirmé.
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Croissance larvaire :

A de nombreuses reprises, l’effet de la consanguinité a entraîné une réduction de la

croissance larvaire chez les bivalves. Ainsi, Beaumont et Budd (1983) ont montré une

différence de croissance entre le lot consanguin et non consanguin chez Pecten maximus, et le

même constat a été relevé chez Argopecten circularis (Ibarra et al., 1995). Comme pour la

survie larvaire, des différences de croissance au stade larvaire ont également été constatées à

partir du 6ème jour chez Crassostrea virginica, différences qui s’accentuent avec l’âge des

larves, les lots consanguins étant ceux montrant les plus faibles croissances (Longwell et

Stiles, 1973a,b). Au contraire, Mallet et Haley (1983) n’ont pas observé de différence de

croissance larvaire toujours pour C. virginica entre les lots consanguins et le contrôle. Nos

résultats montrent un effet de la dépression de consanguinité uniquement sur les performances

de croissances larvaires pour la lignée CB. Comme pour la survie larvaire, la sélection pour

le caractère survie en période estivale pourrait avoir une influence sur la croissance

larvaire des individus de la lignée CB pour des coefficients de consanguinité élevés.

Notre étude montre également aucune différence de croissance larvaire entre les 2

lignées, et comparé au témoin, les 2 lignées ont montré une meilleure croissance (figure 58).

L’effet de la consanguinité n’explique donc pas les croissances obtenues des 2 lignées, et la

sélection de la survie en période estivale n’a pas d’effet sur les performances de croissance

larvaire des descendants. La comparaison de la croissance larvaire entre les descendants des

mâles sélectionnés a montré que les larves issues des mâles 7 et 9 ont présenté des croissances

larvaires significativement plus importantes en comparaison des descendants des autres mâles.

Ces résultats montrent la croissance larvaire dépendrait plus de l’état de maturation des

géniteurs utilisés et donc de la qualité des gamètes qu’une réelle influence de la

consanguinité ou de la sélection.

Survie en micronurserie et nurserie :

En micronurserie et nurserie, les meilleures performances de survie ont été obtenues

pour les 2 lignées consanguines comparées aux témoins. La consanguinité n’a donc pas

d’effet négatif sur les performances de survies observées pendant ces 2 étapes de production.

En micronurserie, la lignée CH a présenté les meilleures survies, alors qu’il s’agissait de la

lignée CB en nurserie. En détail, seul le groupe de la lignée CH avec un coefficient de

consanguinité de 0,25 a montré de meilleures survies en micronurserie comparé aux 3 autres
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groupes (figure 59-A). A l’inverse en nurserie, ce même groupe a montré des survies plus

faibles comparées à celles des 3 autres groupes (figure 60-A). Il semblerait donc qu’une

surestimation des effectifs ait été effectuée en micronurserie pour les lots de la lignée CH avec

un coefficient de consanguinité de 0,25. Cette surestimation d’effectif a donc eu comme

principale conséquence de sous-estimer les survies de ce groupe en nurserie. En effet, le taux

de survie en nurserie a été calculé comme le ratio entre le nombre de naissain avant la mise en

poche et le nombre de naissain transféré en nurserie, ce dernier étant surestimé.

Enfin, il semblerait que la qualité des gamètes des parents n’ait plus d’influence sur les

performances de survie en micronurserie et nurserie.

4.2. Caractérisation sur estran

Survie au 04 septembre 2002 :

Lors du premier point de suivi de la mortalité des lots consanguins le 04 septembre

2002, les survies ont été élevées avec en moyenne 94,6 % après 27 jours de testage in situ. Par

conséquent, aucune réponse à la sélection n’a été relevée pour ce prélèvement. Par contre,

des mortalités importantes ont touché des poches des lots P2 et Y2 avec respectivement

73,0 % et 80,1 %. Au contraire, les autres poches de ces 2 lots n’ont pas présenté de

mortalités importantes. Les mortalités constatées pour ces 2 lots de la lignée CB, et dans une

moindre mesure pour le lot M2 indiquent un épisode de mortalité en cours pour ces lots de

part la présence de nombreux animaux moribonds. La poursuite du suivi de la mortalité en

laboratoire a confirmé ce constat avec de fortes mortalités qui ont débuté immédiatement

après le début de cette expérience (Partie III. D. 3.5.1).

Survie au 08 octobre 2002:

Six lots consanguins de la lignée basse présentent des mortalités supérieures à 50 %

après seulement 2 mois sur estran. Seul 2 lots de la lignée basse n’ont pas répondu avec des

mortalités inférieures à 10 %. Comme pour les lots de la sélection divergente, ces deux lots

sont issus de croisements faisant intervenir la famille F7-26. Il est à noter également que les

lots E2 et I2 (respectivement 18,9 % ± 3,5 et 18,4% ± 9,0 de mortalité) proviennent de

croisements avec comme parents F7-25 et F7-26. Concernant les lots de la lignée haute, seul 3



Section 2 – Partie III : Seconde génération, lots consanguins

286

lots montrent des mortalités supérieures à 5 %. Tous ces lots ont comme parents des individus

ayant appartenu aux familles F15-57 et F15-58. L’effet mâle obtenu en première génération

influence fortement les performances de survies des lots de la seconde génération.

Mallet et Haley (1983) n’ont montré aucune différence de survie au stade naissain

entre les lots consanguins et non consanguins chez Crassostrea virginica. Pour l’huître du

Pacifique, C. gigas, Imai et Sakai (1961) ont montré une réduction de la survie des lots

consanguins comparés au contrôle avec la perte de ces lots en troisième génération suggérant

même une plus faible résistante de cette espèce comparée à l’huître américaine (Longwell et

Stiles, 1973a). Au 08 octobre 2002, les témoins ont montré des survies équivalentes à la

lignée CH. La consanguinité n’a donc pas d’effet sur les performances de survie de C.

gigas relevées après la période estivale après une génération de sélection.

En aquaculture des invertébrés marins, des différences entre des lignées haute et basse

pour les caractères sélectionnés ont été mise en évidence, notamment chez Ostrea edulis

(Toro et Newkirk, 1990), chez Saccostrea cucullata (Jarayabhand et Thavornyutikarn, 1995)

et chez Penaeus japonicus (Hetzel et al., 2000). Ces 3 études, dont la sélection était effectuée

par rapport au poids total, ont montré de meilleures performances pour la lignée haute

comparée à la lignée basse, montrant ainsi une réponse à la sélection positive. Dans le cas de

notre étude, une différence significative entre les 2 lignées a également été mise en évidence

avec les meilleures survies pour la lignée CH. Même si l’écart à la réponse à la sélection est

plus faible pour les lots de la lignée CH, une meilleure réponse à la sélection a été obtenue et

l’héritabilité réalisée pour la survie en période estivale est très forte (0,94 ± 0,30). De la même

façon, la réponse à la sélection pour les lots de lignée CB est également forte, et l’héritabilité

réalisée indique que la survie est héritable. D’après la régression parent-enfant observée pour

les deux lignées confondues, l’héritabilité réalisée de la survie en période estivale est de

0,83 ±±±± 0,62 montrant que le caractère survie est fortement héritable. Ces résultats

confirment ceux obtenus en première génération (h² = 0,81 ± 0,29). Comparées à l’héritabilité

réalisée obtenue à Ronce pour les 2 lignées de la sélection divergente (0,58 ± 0,40), les

lignées consanguines permettent d’obtenir une meilleure réponse à la sélection. Il est à

rappeler que l’héritabilité réalisée pour les lots de la sélection divergente a été sous estimée à

cause des mortalités qui se sont produites en nurserie pour 5 lots de la lignée basse.
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Poids total individuel au 08 octobre 2002 :

L’effet de la consanguinité a été incriminé dans la réduction des performances de

croissance aux stades juvéniles et adultes chez C. gigas (Beattie et al., 1987) et Crassostrea

virginica (Mallet et Haley, 1983). Ces derniers ont montré de meilleures survies larvaires pour

les lots consanguins couplées à une augmentation du degré d’homozygotie, expliquant ainsi

les meilleures performances de croissance obtenues pour le lot non consanguin pour les stages

post-larvaires. En effet, Singh et Zouros (1978) ont montré chez C. virginica, une corrélation

positive entre la croissance et le taux d’hétérozygotie pour une population âgée d’une année.

Zouros et al. (1980) ont également montré une diminution de la croissance avec la diminution

du degré d’hétérozygotie mettant en évidence l’effet négatif de la consanguinité. Dans notre

étude, les témoins ont montré les plus faibles poids totaux individuels lors de la mise en

élevage des cheptels ainsi qu’à la fin de la période estivale. La consanguinité n’entraîne

donc pas d’effet négatif sur la croissance des cheptels des lignées CH et CB avant et

après la période d’élevage in situ.

Newkirk et Haley (1983) ont obtenu en seconde génération chez Ostrea edulis une

amélioration de la survie dans un programme de sélection visant à améliorer la croissance.

Beattie (1985) a observé une réduction de la croissance pour des huîtres sélectionnées pour

leur résistance aux mortalités estivales. Pour les lots de la sélection divergente à Ronce,

aucune différence de croissance entre les lignées haute et basse n’avait été mise en évidence

indiquant que la sélection pour la survie n’avait pas d’effet sur la croissance. Au contraire,

lorsque les croisements font intervenir la consanguinité, la sélection effectuée sur la survie

semblerait avoir un faible effet sur la croissance avec gain en poids supérieur 9 % pour la

lignée CH en comparaison à la lignée CB après 2 mois d’élevage sur estran à Ronce. A

l’opposé, aucune différence de croissance n’a été observée entre la lignée CB et les témoins.

Rendement journalier au 08 octobre 2002 :

Chez Crassostrea gigas, Langdon et al. (2003) ont obtenu une réponse à la sélection

après une génération de sélection comprise entre 0,4 % et 25,6 % pour une moyenne de 9,5 %

montrant que l’amélioration du rendement de cette espèce peut-être réalisée à partir de

programme de sélection. Comme pour la survie et la croissance, des différences de rendement

journalier entre les 2 lignées ont été observées en octobre 2002. Même si une différence de

croissance a été observée entre les 2 lignées, celle-ci reste minime. Au contraire, la sélection
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effectuée sur la survie en période estivale permet d’améliorer ou diminuer significativement la

survie du naissain. Le rendement étant la résultante de la croissance et de la survie, celui-ci est

donc dépendant de ces 2 caractères. Pour les 2 lignées confondues, il a été montré que la

survie est le caractère qui explique le mieux les résultats du rendement avec une contribution

4 fois plus importante de la survie comparée à la croissance (figure 63). En conclusion, la

lignée CH présente une croissance supérieure de 9 % comparé à la lignée CB, une survie

supérieure de 68 % comparée à la lignée CB, ce qui entraîne un rendement journalier 2,2 fois

plus important que la lignée CB.

4.3. Caractérisation en laboratoire

Survie entre le 05 et le 17 septembre 2002 :

A la suite du premier point de suivi de la croissance et de la mortalité des lots

consanguins après un mois de caractérisation in situ, aucune mortalité importante n’avait été

relevée à l’exception d’un des deux réplicats des lots M2, P2 et Y2 avec respectivement

31,0 %, 73,0 % et 80,1 %. Les autres poches de ces 3 lots n’ont pas montré de mortalité, mais

la présence de nombreux animaux moribonds indiquait que l’épisode de mortalité était en

cours. Les huîtres sont donc à ce moment « fragilisées », la ou les causes de cette fragilité

étant inconnues, et tout stress supplémentaire peut alors déclencher des mortalités

importantes.

Au premier point de suivi de la mortalité en laboratoire le 05 septembre 2002, les 3

réplicats ayant subi de fortes mortalités sur estran ont montré une mortalité journalière

importante avec 8,4 %, 5,0 % et 3,3 % respectivement pour les lots M2, P2 et Y2. Le second

réplicat de ces lots a également montré une mortalité journalière élevée avec 2,9 % pour M2,

6,6 % pour P2 et 8,8 % pour Y2. De même, deux réplicats du lot consanguin D2 de la lignée

CB ont montré des mortalités journalières de 4,4 % et 7,6%. Ces résultats confirment que

l’épisode de mortalité affectant les lots consanguins commence à s’amplifier en touchant en

premier lieu les lots de la lignée CB. Les hypothèses expliquant ces mortalités sont soit un

stress provoqué par la manipulation des huîtres lors du prélèvement de la veille (transport,

nettoyage, comptage, pesée individuelle), soit le début de la réponse à la sélection via la

sélection appliquée pour améliorer ou diminuer ce caractère. Le suivi journalier de la

mortalité montre un pic de mortalité au 4ème jour de l’expérience pour les lots de la lignée CB,

au 6ème jour pour les témoins diploïdes, et au 7ème jour pour les lots de la lignée CH.



Section 2 – Partie III : Seconde génération, lots consanguins

289

L’intensité des mortalités journalières relevée pour la lignée CB est toujours supérieure à celle

de la lignée CH. De même, les témoins présentent une mortalité journalière moyenne

intermédiaire à celles des 2 lignées jusqu’au 5ème jour de l’expérience avant qu’elle ne

devienne la plus importante jusqu’à la fin de l’expérience. Le suivi de la mortalité

journalière indique par conséquent une dynamique de mortalité spécifique aux

différents cheptels (CH, CB et T2N). De plus, l’analyse de la dynamique de la mortalité des

différents lots montre que lorsqu’un lot est touché par des mortalités importantes, celles-ci ne

se produisent que pendant 4 jours, confirmant les observations de l’expérience 3 de la

caractérisation en laboratoire des lots de la sélection divergente.

A la fin de l’expérience de la caractérisation en laboratoire, une différence

significative de survie entre les cheptels a été mise en évidence, les témoins ayant des

performances de survies intermédiaires par rapport à celle des 2 lignées consanguines. Ce

résultat indique que la consanguinité n’est pas responsable de la baisse des performances de

survie observée pour les lots de la CB. Au contraire, il montre que la sélection effectuée

pour améliorer ou diminuer la survie des lots consanguins permet d’obtenir une réponse

positive à la sélection.

Croissance entre le 05 et le 17 septembre 2002 :

Au début de l’expérience, les poids totaux individuels moyens des lignées CH et CB

étaient strictement identiques (2,88 g), alors que celui des témoins était légèrement plus faible

(2,55 g). A la fin de l’expérience, les naissains de la lignée CH ont montré un poids total

individuel moyen (3,62 g) supérieur de 9 % et 17 % comparé à la lignée CB

(3,32 g) et aux témoins (3,08 g). Malgré ce résultat, aucune différence de croissance n’a été

observée entre les lignées CH, CB et les témoins. Pendant l’expérience en laboratoire, les

mortalités ont atteint 19,1 %, 48,4 % et 37,1 % respectivement pour CH, CB et les témoins

(figure 67). Boudry et al. (sous presse) ont montré chez C. gigas que les mortalités touchaient

préférentiellement les juvéniles présentant des faibles performances de croissance. Nos

résultats montrent clairement que les mortalités observées en laboratoire n’ont pas d’effet

sur la croissance des cheptels suggérant qu’elle touchent toutes les classes de tailles sans

distinction.
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Survie entre le 08 août et le 17 septembre 2002 :

Le 04 septembre, les mortalités étaient de 31,0 % et 6,1 % pour les réplicats du lot M2,

73,0 % et 19,3 % pour les réplicats du lot P2 et 80,1 % et 2,6 % pour les réplicats du lot Y2.

En intégrant les mortalités sur estran à celles obtenues en laboratoire, les mortalités cumulées

des 2 réplicats sont alors de 89,2 % et 91,6 % pour le lot M2, 76,0 % et 79,1 % pour le lot P2,

et 84,1 % et 89,5 % pour le lot Y2. L’intensité des mortalités observée entre les 2 réplicats

sont donc identiques en fin d’expérience. La poursuite du suivi de la mortalité en laboratoire

permet donc de constater une diminution de l’écart-type intra-lot relevé notamment pour ces 3

lots au 04 septembre 2002.

Pour cette expérience, seuls 8 lots de la lignée CB ont été testés, contre 10 pour la

lignée CH et 3 pour les témoins. L’histogramme des mortalités cumulées au 17 septembre

(figure 68) montre trois groupes qui se distinguent. Le premier est formé de 4 lots de la CB

qui ont exprimé de très fortes mortalités avec plus de 77 %. Le second est constitué d’un

«groupe intermédiaire» avec des taux de mortalité compris entre 20 % et 50 %. Ce groupe

comprend les 4 autres lots de la lignée CB, les 3 témoins et 3 lots de la lignée CH (K2, O2 et

S2). Enfin, le troisième groupe, constitué de 7 lots de la lignée CH, présente des mortalités

inférieures à 20 %. L’une des informations les plus intéressantes dans ces résultats vient de la

lignée CB. Les 4 lots de la lignée CB appartenant au premier groupe sont issus des

croisements faisant intervenir les familles ayant comme parents les mâles 4 et 14. De même,

les 4 autres lots de la lignée CB (E2, I2, H2 et L2) appartenant au deuxième groupe, et qui ont

donc subi moins de mortalité comparée aux lots issus des mâles 4 et 14, ont tous comme

ancêtre commun le mâle 7. Les résultats obtenus le 08 octobre lors de la caractérisation sur

estran de ces cheptels ont également montré ce résultat. Comme l’environnement du

laboratoire permet une intensification des mortalités, un résultat intéressant semble se

dégager. En effet, les lots E2 et L2, qui ont montré les plus faibles mortalités avec

respectivement 26,4 % et 23,0 %, sont issus de croisements entre individus plein-frères. Au

contraire, les lots I2 et H2, qui ont montré des taux de mortalités plus importants avec

respectivement 40,4 % et 35,3 %, sont issus de croisements entre individus demi-frères. Ces

résultats montrent qu’en supplément de la variance génétique additive importante dans le

déterminisme des mortalités estivales, que des gènes délétères interviendraient dans le

phénomène. Ces gènes seraient alors plus nombreux pour les lots sélectionnés comme

‘sensibles’. Des croisements entre individus demi-frères permettraient alors

d’augmenter le nombre des gènes délétères par rapport à des croisements entre
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individus plein-frères, ce qui aurait pour principale conséquence d’entraîner une

augmentation de l’intensité des mortalités estivales.

Croissance entre le 08 août et le 17 septembre 2002 :

A la fin de l’expérience, une différence significative de croissance est observée entre

les lignées CH et CB avec de meilleures croissances pour les lots de la CH. Au 04 septembre,

aucune différence de mortalité n’a été mise en évidence entre les 2 lignées. Entre les 05 et 17

septembre, une différence significative de mortalité a été obtenue entre les 2 lignées alors

qu’aucune différence de croissance n’a été observée. La différence de croissance obtenue

entre les 2 lignées pour la période du 08 août au 17 septembre, n’est donc pas due à la

mortalité.

5. Conclusion

Phases précoces : élevage larvaire à la nurserie.

La sélection de la survie n’a pas d’effet sur les performances de croissance et survie

des descendants constituant les lignées consanguines haute et basse, de l’élevage larvaire à la

nurserie. Nos résultats montrent également l’importance de la qualité des gamètes et du

parcours zootechniques des géniteurs sur les performances de survie et de croissance larvaire.

La dépression de consanguinité montre un effet négatif sur la survie larvaire des

lignées consanguines avec des survies 4 à 5 fois plus faibles comparés aux valeurs

habituellement rencontrées à l’écloserie du Laboratoire de Génétique et Pathologie. Cet effet

est de plus accentué pour les lots de la lignée consanguine basse pour un coefficient de

consanguinité plus important (0,25).

Caractérisation sur estran :

Comme pour les lots de la sélection divergente hors consanguinité, une forte réponse à

la sélection a été observée pour les lots consanguins des lignées haute et basse à la fin de la

période estivale. La sélection effectuée pour améliorer et diminuer la survie a permis

d’obtenir une réponse positive à la sélection. Les héritabilités réalisées des lots consanguins

sont très fortes et confirment les valeurs obtenues en première génération en 2001 et en
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sélection divergente en 2002. La survie est donc sélectionnable, et l’amélioration génétique

permettra un gain efficace de la survie pendant la période estivale pour les juvéniles de

l’huître Crassostrea gigas.

Aucune effet de la dépression de la consanguinité n’a été observé sur les performances

de survie, croissance et rendement après une génération de sélection en consanguinité.

L’amélioration de la survie a également permis un léger gain des performances de

croissance, mais l’effet le plus significatif concerne le rendement avec une amélioration des

performances de rendement pour la lignée CH. Enfin, les performances de survie des témoins

non sélectionné ont été identiques à celles des lots de la lignée CH.

Caractérisation en laboratoire :

La caractérisation des cheptels en laboratoire indique de nouveau une expression

rapide et plus intense de la mortalité en laboratoire comparé à l’estran. L’environnement du

laboratoire permet également d’obtenir une réponse positive à la sélection pour la survie avec

des mortalités différentielles entre les 2 lignées consanguines. Cette expérience montre

également que les mortalités n’ont pas d’effet sur les croissance mêmes si une tendance à un

poids individuel plus élevé est observée pour les lots de la lignée CH par rapport aux témoins

et aux lots de la lignée CB.

Comme pour la caractérisation sur estran des cheptels, aucun effet de la dépression de

consanguinité n’est observé sur la mortalité et la croissance après une génération de sélection.

Enfin, l’environnement du laboratoire a permis d’observer des mortalités pour les témoins

avec des mortalités cumulées (estran et laboratoire) à la fin du suivi de 37,5 % contre 20,5 %

pour la lignée CH et 57,1 % pour la lignée CB.
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Conclusion générale et Perspectives

Les mortalités estivales sont connues chez l’huître creuse Crassostrea gigas depuis de

nombreuses années sans que les facteurs déclenchant et/ou responsables de ces épisodes ne

soient clairement identifiés. Il s’agit vraisemblablement d’un phénomène complexe faisant

intervenir des interactions entre l’hôte, l’environnement et les agents pathogènes. Au niveau

de l’hôte, il existerait un déterminisme génétique lié à ces mortalités mais aucune étude dans

la littérature actuellement disponible n’a abordé l’estimation des paramètres génétiques de la

survie de C. gigas en période estivale. Les objectifs principaux de ce travail étaient donc de

déterminer (1) la base génétique de la survie en période estivale chez les juvéniles de l’huître

creuse et connaître l’héritabilité du caractère étudié, (2) la réponse à la sélection afin de

préciser si un programme de sélection peut être envisagé pour augmenter la survie du naissain

de C. gigas, (3) et enfin d’établir la nature des corrélations entre la survie et d’autres

caractères à intérêt pour la profession, c’est à dire la croissance et le rendement.

La présente étude a permis de démontrer que les performances de survie des cheptels

observées de la phase d’élevage larvaire à la micronurserie ne se sont pas corrélées aux

performances obtenues en l’élevage in situ ou en testage en laboratoire. De même, les

mortalités larvaires sont plus dépendantes de la qualité des gamètes et de la qualité de l’eau de

mer qu’à une réelle influence de la composante génétique.

Les suivis de la survie, de la croissance et du rendement pour la première génération

en 2001 dans les sites de Ronce-Perquis (Ronce) (bassin de Marennes-Oléron), la rivière

d’Auray (RA) (Bretagne Sud) et la Baie des Veys (BDV) (Normandie) montrent les

meilleures performances pour les 3 caractères en BDV pour du naissain âgé de moins d’une

année. Le site de RA se caractérise par les plus faibles performances, celui de Ronce

présentant des performances intermédiaires. Les mêmes tendances sont retrouvées pour la

survie et le rendement en 2002 à partir de la sélection divergente de la seconde génération.

Pour la croissance, le site de Ronce montre les performances les plus faibles alors que le site

de RA présente les performances intermédiaires en 2002.
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Le suivi en 2002 d’une partie des lots de la première génération n’ayant pas montré de

mortalité après la première saison estivale montre le maintien des performances de survie à

Ronce et en RA après le deuxième été. Au contraire, ces cheptels subissent des mortalités

importantes en BDV caractérisant ce site avec un potentiel élevé de mortalité pour des

animaux âgés de 18 mois comparé aux naissains de 6 mois. A la fin de ce suivi, les mortalités

cumulées après deux étés sur estran sont de 9 %, 14 % et 26 % respectivement pour Ronce,

RA et BDV.

Pour les cheptels ayant subi des mortalités importantes en première année (52 %),

aucune mortalité ne s’est produite la seconde année d’élevage (8 %). Ce résultat indique

qu’une ‘purge’ importante a lieu pendant la première saison estivale et que les survivantes ne

subissent plus de mortalité pendant la seconde période estivale. Ainsi, 94 % des mortalités

obtenues après deux années de culture (55 %) se sont produites en première année. Le suivi de

ces cheptels mais préservés indemnes de mortalité pendant la première année montre

également une purge mais l’intensité de celle-ci est beaucoup plus faible (14 %). Ce résultat

met en avant une sensibilité aux mortalités estivales plus prononcée pour les cheptels

d’écloserie âgés de moins d’un an comparés à ceux de 18 mois en RA. Pour des huîtres

résistantes, la mortalité cumulée après deux années d’élevage en RA est de 14 % contre

seulement 4 % si les cheptels sont élevés dans un meilleur environnement en première année

d’élevage (temps d’émersion limité, condition trophique riche, température inférieure à

19°C…). Le parcours zootechnique influence donc significativement les performances de

survie des cheptels montrant que le cycle de production est ‘améliorable’ par un choix

pertinent des sites d’élevage.

Le résultat majeur de ces travaux est que la composante génétique de la survie en

période estivale a été pour la première fois déterminée pour les juvéniles de C. gigas. Les

survies observées dans les trois sites varient de 18 à 98 % entre les familles de demi-frères. Il

a été observé également que des familles de demi-frères ont présenté des taux de mortalités

important pour les trois sites et d’autres des survies très élevées indiquant une base génétique

aux variations observées pour la survie. L’héritabilité estimée à partir de la première

génération montre ainsi que 81 % de la variance phénotypique est expliquée par la variance

génétique additive. Une sélection a donc été effectuée en seconde génération à partir des

familles présentant les meilleures et les moins bonnes survies sur le site où l’intensité des

mortalités était la plus importante. L’originalité de cette sélection tient également à

l’utilisation de géniteurs préservés indemnes de mortalité, ce qui a permis de conserver
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l’intégralité de la variance génétique additive, et de ne pas biaiser la réponse à la sélection,

notamment vers le bas. Nos résultats démontrent que la sélection effectuée pour améliorer et

diminuer la survie des juvéniles de C. gigas permet d’obtenir une réponse positive. Ainsi,

dans les sites caractérisés par leur potentiel de mortalité élevé chez les juvéniles, les

héritabilités réalisées de la survie sont pour la sélection divergente, avec et hors

consanguinité, comprises entre 0,56 ± 0,41 et 0,94 ± 0,30 à Ronce et entre 0,53 ± 0,33 et

0,90 ± 0,14 en RA. Ces données indiquent une composante génétique très forte de la survie en

période estivale pour les juvéniles de C. gigas produits en écloserie. L’amélioration génétique

de la survie par l’intermédiaire de programme de sélection pour ce caractère permettrait donc

une amélioration significative de la survie des cheptels produits par les écloseries. La

sélection de la survie permet également d’améliorer significativement le rendement, sans que

la croissance ne soit affectée.

Les expériences de caractérisation précoce des cheptels en laboratoire montrent des

mortalités différentielles entre lots descendants des familles ‘sensibles’ et ‘résistantes’. Pour

les 4 expériences, les mortalités se produisent plus rapidement et à des intensités plus

importantes en laboratoire comparé à l’estran. En règle générale, la totalité de la mortalité en

laboratoire s’effectue sur une période de 5 jours. L’élément le plus important fourni par ces

expériences est que les cheptels en laboratoire montrent des mortalités différentielles

identiques à celles observées sur estran. Les écloseries pourraient ainsi tester la qualité de leur

production en appliquant sur des cheptels dès l’âge de 3 mois un stress (thermique ou autre)

qui permettrait de déclencher la mortalité.

La caractérisation précoce en laboratoire des cheptels a permis d’identifier rapidement

les lots les plus extrêmes en terme de mortalité. Ces lots identifiés par leurs phénotypes

‘sensibles’ (‘S’) ou ‘résistants’ (‘R’) aux mortalités estivales ont donc été conservés en grand

effectif indemne de mortalité la première année. Ils servent alors de matériel biologique de

référence aux autres thématiques de recherche du programme « MOREST » :

•  pathologie : statut infectieux des ‘R’ et des ‘S’ par rapport au virus de type herpès

(Barbosa-Solomieu et al., soumis), recherche de différences de sensibilité entre les

‘R’ et les ‘S’ à des injections de Vibrio pathogènes (Gay, com. pers.),

•  immunologie : variabilité des mécanismes de défense entre les ‘R’ et les ‘S’

(Lambert et al., 2003),
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•  physiologie : stratégie de reproduction différente entre les ‘R’ et les ‘S’ (Enriquez-

Diaz et al., 2003 ; Moal et al., 2003),

•  génétique : importance des marqueurs fonctionnels (Tanguy et al., soumis),

recherche de gènes exprimés pendant les épisodes de mortalités (Huvet et al., in

prep),

•  écotoxicologie : mise au point de bio-marqueurs et évaluation des réponses

biologiques au stress entre les ‘R’ et les ‘S’ (Burgeot, com. pers).

Après la mise en évidence de la base génétique de la survie en période estivale, les

causes des mortalités ne sont toujours pas identifiées. Le matériel ‘S’ et ‘R’ constitue donc un

matériel biologique de choix pour identifier les causes du phénomène pour les autres

thématiques de recherche.

Les programmes actuels de sélection chez les huîtres proposent une amélioration de la

croissance en Australie (CSIRO, 2002) et du rendement aux Etats-Unis (Langdon et al.,

2003). Ces deux paramètres ainsi que la survie sont en effet les plus importants pour la

profession ostréicole. En revanche, l’importance de la croissance et de la survie sur le

rendement, qui est la résultante des deux caractères précédents, n’a jamais été évaluée chez

les huîtres. Notre étude met clairement en évidence que la survie est le principal facteur

responsable du rendement. Par conséquent, deux stratégies de sélection pour améliorer le

rendement se dégagent en fonction des potentiels de mortalité des sites d’élevage :

•  dans des sites caractérisés par l’absence de mortalité, les programmes de sélection

doivent privilégier l’amélioration de la croissance,

•  si les mortalités excèdent les 15 %, les programmes de sélection doivent avantager

l’amélioration de la survie avant d’envisager une amélioration de la croissance.

Cette deuxième phase pourra être abordée pour des mortalités inférieures à 8 %.

Depuis son introduction en France, des épisodes récurrents de mortalité se produisent

avec une tendance à des phénomènes de plus en plus importants. Cette étude démontre la

faisabilité de l’amélioration génétique de la survie via la sélection. Actuellement, la

production ostréicole française est basée à 90 % à partir des naissains issus de captage naturel

contre 10 % pour les naissains d’écloserie (Robert et Gérard, 1999). Le gain de la survie, et

donc aussi du rendement, est attendu par sélection artificielle et passera par l’utilisation de

produits sélectionnés issus d’écloserie.
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TITRE

Etude des bases génétiques de la mortalité estivale et des relations avec la croissance chez les
juvéniles de l’huître creuse Crassostrea gigas.

RESUME

Afin d’étudier les bases génétiques de la mortalité estivale chez Crassostrea gigas,
une première génération (G1) d’huître a été réalisée puis testée dans un dispositif multi-sites.
En octobre 2001, des différences significatives de survie entre 17 familles de demi-frères ont
été observées indiquant une base génétique importante. A partir de familles G1 sélectionnées
pour les performances de survie, une sélection divergente (avec et hors consanguinité) a été
réalisée en 2002 constituant la seconde génération (G2). Des différences significatives de
survie entre les descendants des groupes sélectionnés ‘résistants’ et ‘sensibles’ ont été
observées en laboratoire et in situ. La croissance n’est pas affectée par la sélection sur la
survie. La G2 confirme les résultats obtenus en G1 avec une réponse positive à la sélection et
une forte héritabilité réalisée indiquant qu’une l’amélioration de la survie des juvéniles chez
C. gigas est réalisable par la mise en place de programme de sélection.

Titre en anglais Genetic basis of summer mortality and relationship with growth in
juvenile Pacific cupped oysters Crassostrea gigas.

ABSTRACT

In order to study genetic variability for survival during summer mortality events in the
oyster Crassostrea gigas, a first generation (G1) was bred in 2001. 17 G1 half-sib families
(HSF) were obtained ; each HSF was reared in three sites along the French coast during the
summer period. Significant differences in survival were observed among HSF indicating a
genetic basis for survival. In 2002, several HSF were selected on their survival performances
to constitute a divergent selection (G2) (outbreed and inbred). Significant differences in
survival were found among these offspring of the “high” and “low” selected groups in several
laboratory experiments and in all sites. Growth performance was not influenced by selection
on survival. This confirms the results observed in the G1 with a positive response to selection.
The high heritability for survival indicates that selective breeding programs could efficiently
improve survival of juveniles oysters.

MOTS-CLES Crassostrea gigas, mortalités estivales, croissance, rendement,
héritabilité, juvéniles

DISCIPLINE Physiologie, Biologie des Organismes, Populations, Interactions

Laboratoire de Génétique et Pathologie, IFREMER, 17390 La Tremblade, France
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