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2°/ Structuration des populations européennes de l'huître plate

? ?

Aire de distribution de O. edulis
Points d'échantillonnage
Regroupement de 2 sites en 1 population
Barrières géographiques potentielles

Aire de distribution de l'huître plate européenne O. edulis, 
et points d'échantillonnage de cette étude

3°/ Nouvelle étude
Objectif : Identifier de potentielles traces de sélection et d'adaptation locale.

 10 à 15 Marqueurs Microsatellites
(Naciri et al. 1995 ; Launey et al. 2002 ; Lallias et al. 2009)

384 Marqueurs SNPs, dont :
- 48 SNPs développés sur la séquence de gènes candidats potentiellement impliqués 
dans la résistance ou la sensibilité à la Bonamiose (2 librairies EST, Morga et al. 2008)
- Complément avec une partie des SNPs séquencés dans le cadre du projet européen 
PopPhyl (Population phylogenomics ; http://www.isem.cnrs.fr/spip.php?article1046)

 Marqueur Mitochondrial 12S-rRNA
Séquence de 500 pb

 Arginine Kinase, par séquençage
(Allozyme identifiée comme « outlier » par Saavedra et al. 1993, 1995)

Étude de la diversité génétique via le séquençage ou le 
génotypage de 4 types de marqueurs moléculaires

Échantillonnage de 7 populations naturelles d'O. edulis, isolées 
géographiquement, à travers l'aire de distribution de l'espèce
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Arbre Neighbor-joining basé sur les distances
génétiques de Reynolds (Launey et al. 2002).
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Étude avec 5 marqueurs Microsatellites 
(Launey et al. 2002)

Résultats de plusieurs études de diversité génétique réalisées, au moyen de marqueurs moléculaires, sur des populations naturelles d'O. edulis :

Étude avec un marqueur Mitochondrial : 
12S-rRNA (Diaz-Almela et al. 2004)

Arbre Neighbor-joining basé sur les distances génétiques
de Reynolds (adapté à partir de Diaz-Almela et al. 2004).

Arginine Kinase : allozyme « outlier »

Arbre Neighbor-joining basé sur les distances 
génétiques de Reynolds (données d'après 
Saavedra  et al.  1995, graphe modifié à partir de 
Launey et al. 2002).

Étude avec 16 Allozymes (Saavedra et al. 1993, 1995)

Cline de fréquence des allèles 100 (en noir) et 
205 (en blanc) de l'Arginine Kinase, du nord au 
sud de l'Atlantique et de l'ouest à l'est de la 
Méditerranée [FST = 0,289***].

Une trace de sélection ?

Explication du nom des populations : A : Atlantique ; BS : Mer Noire ; M : Méditerranée ; N : Nord ; S : Sud ;      E : Est ; W : Ouest.

Séquence de nucléotides

Séquence de réference
Ind. 1
Ind. 2
Ind. 3
Ind. 4
Ind. 5

Identification de 511 SNPs sur une longueur totale de 19 926 pb, soit 
une fréquence de 1 SNP toutes les 39 paires de bases.
Dont 48 SNPs  suffisamment isolés (60 pb flaquantes) pour être 
génotypés dans les 7 populations naturelles.

Séquençage de 41 ESTs  (portion de la séquence) chez 22 huîtres d'origine 
différentes (populations naturelles, lignées sélectionnées pour la résistance à la 
Bonamiose).

Marqueurs SNPs

L'augmentation du nombre de marqueurs moléculaires devrait augmenter la couverture du génome et accroître ainsi la 
probabilité de détecter des marqueurs « outlier » afin de mettre en évidence une potentielle sélection des allèles identifiés 

sur les gènes ciblés ou sur les autres marqueurs.

http://hi.flo.free.fr/

En Europe, la production ostréicole était florissante jusqu'à la fin des années 1960, avant que 2 maladies parasitaires, la marteiliose (1969) et la 
bonamiose (1979), ne déciment successivement les bancs naturels de l'espèce endémique d'huître, l'huître plate européenne (Ostrea edulis L.). 
La descente des parcs à huîtres en zone subtidale a permis de lutter contre la marteiliose. Mais pour  la bonamiose, aucune solution écologique n'a 
été trouvée. Pourtant, il semblerait qu'O. edulis  parvienne à se maintenir de façon localisée, laissant penser à des phénomènes d'adaptation 
locale de l'huître vis à vis de son environnement biotique et abiotique.

1°/ Introduction

Marqueurs Microsatellites

Génotypage d'une portion de 
la liste

Tendance à confirmer la structuration géographique 
Atlantique/Méditerranée déjà identifiée.

Montpetllier, 2-4 sept. 2010

(SNP : Polymorphisme d'un seul nucléotide) (Polymorphisme en terme de variation du nombre de répétitions d'un motif nucléotidique, 
au sein d'un fragment de séquence)
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Structuration Atlantique/Méditerranée selon un modèle d'isolement par la distance
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