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Ressources génétiques chez l'huître creuse Crassostrea gigas : variabilité, différenciation 

et adaptation des populations aux conditions de production en Charente-Maritime. 

1. Préambule: rappel du programme et des objectifs 

1.1. Contexte du sujet 

L' hi stoire de l' ostré iculture française présente une successIOn de périodes d'exploitation 

flori ssante et de péri odes de cri se, liées à la surexploitati on des sites ou à des maladies. Ainsi, 

un des principaux fa its marquants de l' ostréiculture française est la di sparition massive entre 

1969 et 1971 de l' huître creuse portugaise (Crassos/rea anglila/a) victime d ' une maladie 

vira le (Comps e/ al., 1976). De même, l' introducti on successive de deux parasitoses 

(marteiliose et bonamiose) ont très sérieusement réduit l'exploitation de l' huître plate Os/rea 

edulis . Les importations au début des années 1970 de l' huître creuse japonaise (Crassas/rea 

g igas) semblent avoir été une bonne réponse à la di sparition de l' huître portugaise (Gri ze l et 

Héral, 199 1), les productions ostréico les ayant rapidement retrouvé un ni veau important, 

atte ignant 80 000 tonnes dès 1976. 

Des études scientifiques ont ensuite montré que ces deux huîtres (c. gigas et C. anglila/a) 

étaient une seule et même espèce (Menzel, 1974) : elles se sont révélées complètement inter­

fertil es et aucun caractère morphologique ou génétique ne pouvait les di stinguer de manière 

fi able. Ce point apparaît aujourd ' hui indiscutable et il a été confirmé par des études récentes 

réali sées au laboratoire LGP de La Tremblade (Boudry e/ al., 1998) . 

Mais bien que ces deux huîtres so ient de la même espèce, elles se di stinguent par certains 

points : 

1. Sensibilité de C. angula/a au virus qui a décimé les stocks entre 1969 et 197 1 alors que 

C. gigas n'a pas été affecté par cette maladie lors de son introduction, 

2. Croissance plus rapide de C. gigas, li ée à des performances physiologiques supérieures 

à celles de C. angula/a (His, 1972 ; Bougrier e/ al., 1986). 

La situation de l' huître creuse japonaise C. gigas en France (et en Europe) n' est pas unique, 

puisqu 'elle a été introduite avec succès dans de nombreux pays et représente aujourd'hui plus 

de 95% de la production mondiale d'huîtres, toutes espèces confondues, selon les chi ffres 

fourni s par la F.A.O. (Food and Agriculture Organisation of the United Nations) . Elle est ainsi 

présente sur la côte ouest des USA et du Canada (où son introduction remonte à 1912), en 
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Australie (introduction en 1950) et en Nouvelle-Zélande où son introduction en 197 1 fût , 

semble-t-il , invo lontaire (Smith el al. , 1986). 

Mais l' introduction d ' une espèce d' intérêt économique dans une zone géographique éloignée 

de son aire d 'origine soulève des questions concernant C. gigas : 

1. Existe-t-il , dans l'aire naturelle de répartition de l'espèce, des races, des origines 

géographiques ou des populat ions distinctes? Ou, au contraire, l'espèce représente­

t-elle un ensemble relativement uniforme? 

2. Les animaux introduits (et leur descendants) sont-il s bien adaptés à leur nouve l 

environnement ? Il est poss ible qu ' il ex iste dans l'aire naturelle de répartition de 

l'espèce d 'autres anImaux (race, population ... ) présentant de meilleures 

caractéri stiques 

3. Suite à une introduction dans une nouve lle zone géographique, la variabilité 

génétique dans les animaux introduits est-elle suffi sante ? Si non, une diminution 

des performances (liée à la consanguinité) peut apparaître. 

Les réponses à ces questions seraient très utiles pour une bonne utili sation des ressources 

génétiques chez C. Gigas. En effet, plusieurs reproches sont fa its à Crassoslrea gigas par les 

profess ionnels, notamment par rapport aux caractéristiques que présentai t Crassoslrea 

angulala: 

1. Crassoslrea gigas présente des problèmes d'affinage en claires (amaigri ssement, ... ) 

2. La technique du captage est plus difficile à gérer 

3. Une certaine fragilité en période esti vale. 

1.2. Position du projet par rapport aux actions de recherches en cours à 

l'IFREMER. 

De très nombreuses espèces animales et végétales d'intérêt économique font 

aujourd'hui l'objet de programmes de sélection ou de conservation des ressources génétiques. 

Pour les espèces non "domestiquées" (au sens où les individus issus des populations naturelles 

ne se distinguent pas des individus en élevage d'un point de vue génétique), l'étude 

comparative des stocks des principaux pays, basée sur des marqueurs génétiques, représente 

un élément essenti el pour la gestion des ressources génétiques. Ce type d'étude est 

indispensable pour assurer une protection des stocks existants et développer des progranmles 

de transplantation et de sélection. Cette approche permet d 'appréhender à la fo is le niveau 

inter-spécifique (di stinction entre espèces proches, niveau de différenciation) et intra-
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spécifique (structuration génétique des populations, flux géniques) . 

Face aux risques de développement en France de nouveaux pathogènes pouvant affecter les 

stocks de Crassosfrea gigas, le Laboratoire Génétique et Pathologie (LGP) de La Tremblade a 

initié en 1992 un programme de conservatoire de souches financé dans un premier temps par 

le Conseil Général pour la première espèce C. virginica puis par la Région Poitou-Charentes 

dans le cadre du contrat de plan Etat-Région 1994-1998. Ce conservatoire a pour objectif 

d'étudier l'acclimatation de différentes espèces d'huîtres creuses (genres Crassos/rea et 

Saccos/rea) afin d'acquérir des connaissances sur ces espèces et d'évaluer l'intérêt quelles 

pourraient présenter au cas où une épizootie majeure se déclarerait chez C. gigas . li faut 

souligner que toutes les huîtres importées et les différents croisements réalisés sont 

strictement confinées au laboratoire dans une "salle de quarantaine" dont l'eau est stérilisée 

avant rejet en mer afin d'éviter la dissémination des huîtres, des espèces hôtes et celle 

d'éventuels pathogènes. L'importation d'espèces étrangères ainsi que le transfert d 'espèces sont 

désormais strictement réglementés par le Conseil International pour l'Exploration de la Mer 

(ClEM, 1994), le testage ou l'implantation d'une nouvelle espèce dans le milieu naturel est 

soumis à son autorisation. Les retombées d'un tel programme ne peuvent donc être qu'à long 

terme pour la profession ostréicole. 

Mais des retombées plus rapides pour l'ostréiculture sont néanmoins envisageables car il nous 

est désormais possible, grâce aux prolongements des recherches menées à La Tremblade sur 

les marqueurs génétiques, de réaliser une étude à une échelle mondiale des populations de 

l'espèce Crassos/rea gigas. La notion de "population" n'est pas facile à cerner chez une espèce 

telle que Crassos/rea gigas (dispersion larvaire importante, transferts fréquents d'animaux liés 

à l'activité ostréicole). L'utilisation de marqueurs génétiques permet d'appréhender directement 

cette notion de population par la description fine de la différenciation génétique. Des 

marqueurs génétiques, particulièrement bien adaptés à ces problématiques car hyper-variables, 

ont été mis au point récemment dans notre laboratoire en collaboration avec le laboratoire 

Génome et Populations de Montpellier (CNRS). Ils permettent désormais l'analyse 

approfondie et la di scrimination fine de populations d'huîtres creuses Crassos/rea gigas et de 

rechercher si certaines d'entre elles n'auraient pas des caractéristiques intéressantes pour 

l'ostréiculture locale (croissance, résistance estivale, affinage ... ). La diffusion de telles 

populations auprès de la profession serait plus rapide car il s'agit de la même espèce. Selon les 

recommandations du ClEM, il faut effectuer une mise en quarantaine des huîtres importées 

(après contrôles sanitaires) et un transfert uniquement dans le milieu naturel de la première 
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génération (F 1). 

Dans ce présent travai l, nous proposons donc d'étudier la variabilité génétique de populations 

d' huîtres creuses C. Gigas au ni veau mondial à l'aide de ces nouveaux marqueurs 

moléculai res. La reconnaissance de populations génétiquement distinctes étant désormais 

possible, les performances de certaines de ces populations dans les conditions locales 

d ' élevage sont comparées. L'objectif sera ici d'identifier des populations plus performantes 

que ce lle actuellement en élevage. Pendant toute la durée du programme, la profession 

ostréicole représentée par la Section Régionale de la Conchyliculture de Marennes-Oléron 

sera tenue informée de l'évolution des résultats. 
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II. Présentation des travaux réalisés et des résultats acquis en 1999 : 

L'ensemble des travaux réali sés et résultats acquis en 1999 sera présenté conjointement aux 

résultats pour l' année 2000 dans le rapport final. Nous présenterons donc ici l'état 

d 'avancement de ces travaux sans détailler les résultats obtenus. 

2.1. Utilisation des marqueurs génétiques pour l'étude des populations naturelles 

Les travaux présentés dans le rapport 1998 ont été complétés par l'étude de nouvelles 

populations par les marqueurs mitochondriaux et microsatellites. L'ensemble des résultats 

confirme l'origine asiatique (taiwanaise) de C. angulala. L' introduction, qui remonte 

probablement au XVlème siècle, n'a apparemment pas induit de perte de variabilité 

En 1999, un nouvel échantillonnage a été réali sé le long des côtes nord espagnoles (Pays 

Basque, Asturies, Galice). L'objectif est ici d 'étudier les phénomènes d ' hybridations 

naturelles entre les populations C. gigas des côtes françaises et les populations C. angulala 

du sud du Portugal. Les échantillons seront analysés en 2000 afin de déterminer leur statut 

taxonomique (c. gigas, C. angulala ou hybride). Le développement d' un marqueur nucléa ire 

specifique des 2 taxons est nécessaire pour étudier les phénomènes d' hybridation. La mise au 

point de ce marqueur sera notamment basée sur les observations concernant les tailles 

d'allèles au locus microsatellite CG44, présentées dans le rapport 1998. 
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Répartition des populations échant illonnées en 1999 (en bleu). Les populations C. angulata et 
C. gigas de « référence », auxquelles s'ajoutent la population C. angulata taïwanaise KAO et 
la population C. gigas japonaise OGA, sont présentées en rouge. 

Caractéristigues des ~o~u lations échantillonnées : 

Ori gine (Pays) Abbréviation Effecti f 

Anse de la Seudre, La Tremblade, France SEU 48 

Vieux Boucau, Landes, France BOU 50 

Islares, Pays Basque, Espagne ISL 48 

Orio, Pays Basque, Espagne ORI 50 

Ribadesella, Gijon, Espagne RIB 50 

Castropol, limite Asturie-Galice, Espagne CAS 45 

Ria dei Barquero-Vicedo, Galice, Espagne VIC 50 

Rio Mira, Portuga l MIR 30 

T avira, sud du Portugal TAR 50 

Hiroshima, Japon OGA 50 

T ungkang, Taïwan KAO 46 
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Fréquences des différents haplotypes par population au locus COI. 

Haplotypes 

Population Effectif A B C E J 
SEU 42 0,97 0,03 
OGA 46 0,96 0,04 

ORI 50 0,98 0,02 
ISL 47 1 
RlB 45 0,04 0,93 0,03 
CAS 43 1 
VIC 50 0,94 0,06 
BOU 95 0,06 0,89 0,03 0,01 
TAR 40 0,72 0,23 0,05 
MIR 30 1 
KAO 40 0,9 0,07 0,03 

L'haplotype C étant diagnostique de C. gigas et les haplotypes A et B de C. angulala, la 

population T AR (sud du Portugal), apparaît nettement comme un mélange des deux taxons. 

8 



2.2. Etude comparée des perfo rmances aquacoles et écophysiologique de C. gigas, 

C. allgulata et de leurs hybrides. 

Les di fférents lots décrits dans le rapport 1998 ont été sui vis pour leurs performances en 

milieu contrôlé (1999), sui vant le protocole expérimental décri t par Baud et al. (1998), et sur 

estran (2000), en collaboration avec le Laboratoire Conchylicole de Poitou-Charentes (LCPC) 

et le Laboratoire conchylicole des Pays de Loire (PCPL). Parallèlement, leur caractéri sation 

écophysiologique a été réalisée. Ces résultats seront présentés dans le rapport 2000. Les 

premiers résultats, obtenus en mi lieu contrôlé, montrent que C angu/a/a présente une 

croissance in fé ri eure à C gigas, les hybrides étant intermédiaires. D'autre part, la période de 

reproduction est plus étalée dans le temps chez C. angu/a/a que chez C gigas. 

100 

-+- C aligula/a 

-+- Cgigas 
80 -zv- Cangula/a x Cgigas 
~ Cgigas x Cangu/a/a 

-"""' 
bI) 

60 '-' 
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III. Etude génétique de croisements entre C. angulata et C. gigas 

3. 1. Introduction 

De nombreuses études ont été menées sur la di stinction entre Crassas/rea angula/a et 

Crassas/rea gigas. Les individus appartenant à ces deux taxons présentent les mêmes 

caractères morphologiques (coqu ille, charnière, structure des branchies). De plus, la plupart 

des données phys iologiques et écologiques sont similaires . Les études génétiques sur les 

allozymes (Mathers et al. , 1974; Mattiucci et Villani , 1983) n'apportent pas d 'éléments 

suffi sants permettant de les di stinguer et concluent à leur forte homologie génétique. 

Les croisements d' individus Crassas/rea angula/a et C. gigas donnent naissance à des 

hybrides viables (Burocker et al., 1979), cette expérience a été également réa li sée au 

laboratiore de La Tremblade. Ainsi le fa it de les considérer comme deux espèces di fférentes 

est ici remis en cause. Il existe apparemment aucune barrière reproducti ve entre les deux 

taxons. Aussi, Menze l (1974) les considère comme 2 sous-espèces appartenant à l'espèce C. 

gigas , les nommant alors Crassas/rea gigas angula/a et C. gigas gigas. 

3.2. Objecti fs de l' étude 

L'objectif était d'étudier le croisement C. gigas et C. anglila/a et plus particulièrement, 

l'ex istence éventuelle d ' un isolement reproducti f partiel entre ces deux taxons. 

Nous avons analysé la vo ie mâle en estimant la compétition spermatique vis à vis de chaque 

type d 'ovocyte Nous avons donc effectué un mélange des deux types de gamètes mâles, en 

proportion équivalente, sur chacun des gamètes femelles. Sui vant les lois classiques de 

l' hérédité, un tel croisement devrait donner une répa11ition égale: la moitié des descendants 

de type paternel C. gigas et l'autre moitié C. anglila/a. Le pourcentage d' hybrides ainsi obtenu 

pourra traduire, dans des conditions génétiques standards, l'ex istence ou non d' un iso lement 

reproducti f partiel entre C. gigas e/ C. angula/a. 

Nous avons donc analysé les parents de ce croisement à l'aide de marqueurs microsatellites, 

puis, nous avons typé sur ces mêmes marqueurs les descendants échantillonnés six heures 

après la fécondation. 

Il 



Figure 1. Exemple d'un marqueur microsatellite (L 16) sur un échantillon de parents et 

d'embryons. 

40 41 '" 45 

! 

" 

1 1 

Colonnes 1 à 40: 10 fe melles C. gigas , 10 mâles C. gigas , 10 femelles C. angulala and 10 

mâles C. angulala. li gnes 4 1 to à: embryons. Colonne 42, le petit allèle (montré avec une 

fl èche) a seulement été trouvé sur deux mâles C. angulala. Ceci met en év idence que le 

géniteur de cet embryon est C. angulala. Les colonnes vides sur le ge l correspondent aux 

parents pour lesquels l'amplification par PCR n'a donné aucun résul tat et qui ont été par 

conséquent ré-amplifiés. 

3.3. Résultats 

Les analyses des 40 parents aux 3 marqueurs microsatellites montrent une forte vari abili té 

puisque les marqueurs CG44, L 16 et LI 0 ont révélé respecti vement 20, 23 et 24 allèles. Le 

nombre d' allèles communs entre C. angulala et C. gigas est de 20% pour le locus CG44, 25% 

pour Ll O et de 34% pour L 16. Tous loci confondus 35% des allèles sont spécifiques de C. 

angulala et 39% de C. gigas. 

L'ADN de 373 embryons (62,2%) a été correctement amplifié. Les 37,8% restants n'ont pu 

être amplifiés quelque so it celui des trois locus testés. Dans ce cas, les PCR ont été répétées, 

a fi n d'exclure dans un premier temps les problèmes techniques au niveau de l'étape 

d'amplification. Il semblerai t que les di ffic ultés d'amplification, so ient en fait dues à des 

problèmes durant l'étape d'extraction de l'ADN plutôt qu'à des artéfacts de PCR. 
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Le tableau 1 donne l'assignement exact avec l , 2 et 3 locus microsatellites. 

L'analyse par le marqueur CG44 des 373 embryons extraits permet l'assignement de 71 % des 

embryons quelque so it le taxon. L'ajout du marqueur LlO permet d'élever ce taux à 86% el le 

troi sième marqueur L16 suffit à l'assignement taxinomique de l'ensemble des embryons 

correctement extraits. 

Tableau 1. Pourcentage d'assignement des embryons par marqueur microsatellite. 

1: CG44 2: CG44, 3: CG44, 

Nombre de locus utili sés LlO L10, L16 

% d'embryons assignés issus des femelles C. gigas 63 .8 81.8 100 

% d'embryons assignés issus femelles C. angulala 77.2 89.6 100 

Total % (pour les deux taxons) 71. 1 86.1 100 

Dans les croisements avec compétition spermatique, les contributions paternelles de chaque 

taxon sont attendues équilibrées. Nous attendons donc 50% d'individus "purs" et 50% 

d'individus hybrides. Dans le croisement femelles GG, les embryons C.gigas et les embryons 

hybrides représentent respectivement 56% et 44%, pourcentages qui ne sont pas statiquement 

différents de ceux attendus(x'=2.58 ; ddl 1; P>O.I ). Par contre, dans le croisement femelles 

AA, les embryons C. angulala représentent 34% alors que les embryons hybrides les 66% 

restants. Le nombre d'embryons hybrides observés est significativement supérieur à ce lui 

attendu sous l'hypothèse d'une fécondation aléatoire (X2=2 1.56 ; ddl 1; P>O.O 1). Les nombres 

d'embryons purs et hybrides analysés sont également significativement différents entre les 

femelles AA et GG (X'= 17.69 ; ddll ; P>O.O I). 

Tableau 2. Taxons paternels des embryons de 6 heures analysés. 
cro isement Nombre d'embryons Nombre d'embryons de 

1 : femelles C. 
gigas 

2: feme lles C. 
angulala 

assignés père C. angulala 

171 75 (43.9 %) 

202 68 (33.6 %) 

Nombre d'embryons de père 
C. gigas 

96 (56.1 %) 

134 (66.3 %) 
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3.4. Conclusion 

Aucune fécondation préférentielle n' a pu être mise en évidence. Au contra ire, une plus forte 

contribution des mâles C. gigas a été montrée pour les femelles C. angulala, ce qui pourrait 

suggérer un effet d ' hétérosis précoce. Des études complémentaires sont nécessaires pour 

déterminer si la production croissante de C. gigas au sud de l'Europe menace la conservation 

des populations locales de C. angulara. 

Une étude de l' hybridation naturelle (en populations) sera présentée dans le rapport 2000. 
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Glossaire 

ADN: molécule d 'ac ide désoxyribonucléique porteur de l'information génétique dans les 

organismes vivants 

ADN mitochondrial : ADN présent dans les mitochondries et contribuant à l' hérédité 

cytoplasmique 

Allèle: forme particulière prise par un gène, déterminant l' un des états possibles du caractère 

codé par ce gène 

Allopatri e : populations ou espèces qui ont des aires géographiques de répartition différentes 

Allozymes : enzymes ayant une même fonction catalytique 

Aneuploidie : état d'une cellule dont la garniture chromosomique ne correspond pas au 

nombre de base de l' espèce 

Caryotype : représentation ordonnée des chromosomes d ' un noyau 

DALP : Amplification Directe de Polymorphisme de Longueur, technique permettant de 

mettre en évidence du polymorphisme de longueur sur des fragments d' ADN 

Espèce gonochorique : espèce présentant des animaux à sexes séparés 

Fis: coeffic ient F-statistique de Wright mesurant les écarts à l'équilibre de Hardy-Weinberg 

de chaq ue population 

Fit : coeffici ent F-stati stique de Wright mesurant les écarts à l' équilibre de Hardy-Weinberg 

sur l' ensemble des populations 

Fst : coeffi cient F-statistique de Wright mesurant la différenciation entre populations 

Gamétogénèse : ensemble des processus contribuant à la formation des gamètes mâles et 

femelles 

Génotype: identité individuelle sur un ou plusieurs locus de la garniture diploïde révélée par 

une analyse moléculai re 

Haplotype : identité individuel le sur un ou plusieurs locus de la garniture haploïde révélée par 

une analyse moléculaire 

Hardy-Weinberg (Équilibre de): les fréquences génotypiques sont stabil isées en des 

proportions données si les conditions établies sont respectées (panmixie, effectif 

illimité, pas de mutation ni de sélection) 

Hétérozygote : individu présentant des allèles différents à un même locus 

Homozygote: individu présentant les mêmes allèles à un même locus 

Lamellibranche : Classe de mollusques aquatiques acéphales, bivalves, aux branchies en 
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forme de lamelles 

Locus: correspond à un gène sur un chromosome 

eighbor-joining : méthode de représentation des liaisons génétiques à partir de distances 

génétiques, méthode dite du plus proche voisin 

Nucléotide : ester phosphorique qui l'é lément de base de l'ADN 

Panmixie : le fa it que des individus dans une populations se reprodui sent au hasard et 

parti cipent de façon équiprobable à la reproduction 

l'CR : Po lymerase Chain Reaction, technique d' amplification exponentielle de fragment 

d 'ADN 

Po lymérase : enzyme de réparation de l'ADN 

Po lymorphi sme: ex istence de di fférente forme d' un locus donné 

Pseudo-fécès : ensemble des particules non ingérées et rejetées au ni veau des palpes labiaux 

Rf LI' : Polymorphi sme de Longueur de Fragment de Restri cti on, fragments obtenus par 

coupure grâce à des enzymes de restriction et montrant plusieurs morphes dues à des 

différences de longueur des fragments d'ADN 

Stripping: technique de scarifi cation des gonades afin de récupérer les gamètes 

Sympa tri e : populations ou espèces qui occupent les mêmes aires géographiques de répartition 

Taxon : unité de classification du monde vivant 

Wahlund (Effet) : ex istence de groupes génétiquement di ffé renciés à l' intéri eur d' une 

population échantillonnée 
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