
La génétique du bar (Dicentrarchus labrax L.)

Résumé
La production de bar, espèce majeure de la pisciculture méditerranéenne, repose
encore, dans bien des cas, sur des animaux issus de parents sauvages. Pourtant, l’amé-
lioration génétique est une des clés du développement de toutes les filières d’élevage
optimisées. Trois types d’amélioration peuvent être réalisés lorsqu’il s’agit de poissons :
i) la production de populations monosexes. Pour le bar, ce serait du monosexe femelle,
car les femelles sont plus grosses que les mâles (gain de croissance potentielle de 20-
30 %). Cependant, le déterminisme du sexe chez cette espèce est très complexe, car il
fait intervenir des composantes génétiques et environnementales. Le monosexage
femelle n’est donc pas encore maı̂trisé en routine, même si on peut parfois obtenir des
lots presque entièrement femelles ; ii) les manipulations chromosomiques, au premier
rang desquelles l’induction de triploı̈des qui aboutit à des animaux viables mais stériles.
Cela devrait permettre d’éviter les ralentissements de croissance pour les poissons de
plus de 600 g et permettre la protection du progrès génétique. L’induction triploı̈de est
maı̂trisée chez le bar, mais n’est pas utilisée, car elle provoque des retards de crois-
sance ; iii) la sélection, qui montre sur la plupart des caractères testés des possibilités de
gains importants, probablement du fait que l’espèce n’est actuellement pas encore
domestiquée. La « boı̂te à outils » de l’amélioration génétique est donc disponible chez
le bar et les premiers programmes de sélection réellement optimisés sont aujourd’hui en
cours de développement.

Mots clés : amélioration génétique ; Dicentrarchus labrax ; génétique des
populations ; pisciculture ; poisson de mer ; zone méditerranéenne.
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Abstract
Genetics of European seabass (Dicentrarchus labrax L.)

The production of sea bass, a major species in Mediterranean fish farming, still relies in
many cases on the production of fingerlings issued from wild breeders. Still, genetic
improvement is a major key to sustainable development for all optimized forms of ani-
mal production. Three types of genetic improvement can be acheived in fish: i) the pro-
duction of monosex populations. For seabass, monosex female populations would be
the objective as females grow 20-30% faster than males. However, sex determination in
this species is complex, impacted by both genetic and environmental factors. Hence,
production of monosex populations is not yet a routine operation, although in some
cases almost 100% female batches have been obtained; ii) chromosome set manipula-
tions, the most important being triploid induction, which produces viable but sterile
fish. The aim in seabass would be to increase late growth and protect genetic gain.
Although triploid induction is mastered in seabass, it is not used as it induces some
growth retardation; iii) selective breeding, which promises important productivity gains
on almost all tested traits, probably due to the fact that the species is not yet domestica-
ted. The genetic improvement “toolbox” is therefore available in European sea bass, but
truly optimised commercial breeding schemes have only recently started.

Key words: breeding; Dicentrarchus labrax; fish culture; Mediterranean zone;
population genetics; sea fishes.

Subjects: animal productions; fishing and aquaculture; genetic improvement.
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Historique de la filière

et de la domestication
de l’espèce

Les premiers élevages de bar débutent
dans les années 1970 et, comme pour
presque toutes les espèces marines, sont
réalisés à partir de juvéniles collectés dans
le milieu naturel. Ces juvéniles (figure 1)
sont élevés en extensif dans des lagunes
semi-artificielles du type « valliculture »
italienne.

Dans les années 1980, afin de faire face à
une compétition grandissante entre gros-
sisseurs pour l’accès aux alevins sauvages
et à la diminution des ressources naturel-
les, apparaissent en France et en Italie, les
premières unités d’élevage intensif de
petite taille qui permettent de produire
une source alternative de juvéniles.
La maı̂trise complète du cycle est acquise,

et les techniques de reproduction et d’ale-
vinage permettent d’atteindre régulière-
ment des taux de survie compatibles
avec le développement d’une véritable
industrie. La diffusion de ce savoir-faire
permet progressivement d’accroı̂tre les
volumes de production dans toute l’Eu-
rope, production qui était essentiellement
basée sur des stocks de géniteurs sauva-
ges jusque dans les années 1990.
À partir de là, les premiers programmes
de sélection commencent à se développer
sérieusement en France, puis quelques
tentatives timides sont réalisées en
Grèce, en Espagne et en Italie. Aujour-
d’hui, la plupart des juvéniles de bar pro-
duits en Europe (350 millions en 2006 ;
FEAP, 2007) sont encore issus de géni-
teurs sauvages ou d’animaux de première
génération, moins de 20 % étant issus de
géniteurs sélectionnés de deuxième ou
troisième génération.
Le système d’élevage qui domine aujour-
d’hui, pour le grossissement, est la cage

immergée en mer. La durée d’élevage,
jusqu’au poids commercial, est extrême-
ment variable, car dépendante de la tem-
pérature des sites de grossissement qui se
répartissent depuis la côte Atlantique,
jusqu’à la Méditerranée, voire jusqu’en
mer Rouge. Les différences moyennes
annuelles entre les extrêmes sont de
5-6 °C. Près de la moitié du volume com-
mercial (82 000 tonnes en 2005 : FEAP,
2007) est constituée par le bar portion de
300/400 g, 27 % par celui de 400/600 g et
17 % par celui de 200/300 g. Les animaux
ayant dépassé le kilogramme ne repré-
sentent qu’un marché de niche (1 % de
la production). Ces proportions varient
selon les pays : l’Espagne, par exemple,
ne produit quasiment pas de bars de
moins de 300 g et la Turquie de plus de
800 g. En France, 20 % de la production
consiste en des poissons de plus de 800 g.

Structure génétique
des populations
naturelles
et des populations
d’élevage

Les populations naturelles de bars ont été
particulièrement bien étudiées. De nom-
breux travaux, faisant appel aux mar-
queurs moléculaires, ont permis de divi-
ser l’aire de répartition de l’espèce en trois
grands groupes : Nord Atlantique, Ouest
Méditerranéen et Est Méditerranéen
(Patarnello et al., 1993 ; Naciri et al.,
1999). Deux zones de contacts ont été
identifiées sur le front océanique
d’Almeria-Oran séparant les groupes
Atlantique et Ouest Méditerranéen et au
niveau du haut-fond Siculo-Tunisien
séparant les groupes Ouest et Est Méditer-
ranéens. Les groupes Atlantique et Ouest
Méditerranéen sont relativement homo-
gènes, même si de récentes études indi-
quent une structure probablement plus
complexe des populations localisées
autour des ı̂les anglaises (Fritsch et al.,
2007). Le groupe Est Méditerranéen,
plus hétérogène, est structuré en sous-
populations qui reflètent la présence de
bassins régionaux. Des différences entre
populations de mer et de lagune existent
aussi si l’on se réfère aux études réalisées

Figure 1.Juvéniles de bar (trois mois, un gramme), Dicentrarchus labrax.

Figure 1. Juvenil bass (3 months, 1 gram), Dicentrarchus labrax.
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avec desmarqueurs allozymes (Allegrucci
et al., 1997 ; Lemaire et al., 2000). L’ana-
lyse de la distribution des marqueurs
nucléaires entre populations démontre
que, parmi 13 allozymes non neutres,
six loci marquent la différence entre les
échantillons de mer ou de lagunes, ce
qui suggère une divergence génétique
entre habitats.
A contrario, les populations d’élevage,
non soumises à la sélection, n’ont été
que très peu étudiées. Les quelques étu-
des qui ont été menées à l’aide de mar-
queurs moléculaires, ont révélé, parfois,
des réductions significatives de variabi-
lité, mais, le plus fréquemment, un niveau
de variabilité en concordance avec l’équi-
libre de Hardy-Weinberg (témoin d’un
équilibre de la fréquence des allèles et
des génotypes au cours des générations),
ce qui indique que ces stocks sont encore
largement variables et constitués (ou
régulièrement renouvelés), avec des géni-
teurs sauvages (Patarnello et al., 1993 ;
Bahri-Sfar et al., 2005 ; Sola et al., 1998).

Interactions
et différences
entre les populations
sauvages et d’élevage

L’introduction de populations non
autochtones dans les populations naturel-
les est courante chez le bar, en raison des
échanges commerciaux de juvéniles qui
s’effectuent à travers toute l’Europe et
des animaux qui s’échappent régulière-
ment des cages flottantes ; il n’existe pas
de législation sur le contrôle des échap-
pés pour cette espèce. Ce phénomène
pourrait s’aggraver avec les approvision-
nements de géniteurs connus pour avoir
de meilleures performances d’élevage
(Gorshkov et al., 2004). Cependant, un
seul cas avéré de « contamination » des
populations de Méditerranée Est par une
population de Méditerranée Ouest a réel-
lement été identifié (Bahri-Sfar et al.,
2005).
Très peu d’expériences de testage ont été
conduites, à ce jour, sur cette espèce.
Il n’existe qu’une seule étude comparant
une population domestiquée et une
population sauvage dans un environne-
ment tropical en mer Rouge, en Israël,
qui rapporte des différences significatives

pour de nombreux caractères d’intérêt
économique comme la survie, la crois-
sance, la composition corporelle (Gorsh-
kov et al., 2004). Les travaux de Vande-
putte et al. (2007), quant à eux, prévoient
des modifications profondes du détermi-
nisme du sexe chez les populations sau-
vages au cours de la domestication ou
lorsqu’elles sont sélectionnées pour la
croissance. Davantage d’informations
sont attendues d’un projet européen
(Competus [COOP-CT-2005-017633].
Genetic improvement of farmed seabass,
Dicentrarchus labrax: strain testing and
response to selection) qui a trouvé son
achèvement en 2008, sur les performan-
ces comparées de cinq populations sau-
vages issues d’origines géographiques
couvrant toute l’aire de répartition de l’es-
pèce.

Amélioration
par le contrôle du sexe

La production de populations monosexes
est une pratique relativement courante,
dans les filières poissons (truites et tilapias
en particulier), qui permet de ne produire
que des individus d’un seul sexe, celui qui
présente les caractères les plus avanta-
geux pour la production. Pour le bar,
espèce gonochorique, c’est le sexe
femelle qui est le plus intéressant, car il
présente un avantage de croissance non
négligeable. Le dimorphisme pondéral,
important dans les jeunes stades (70 %),
diminue et se stabilise autour de 20-30 %
chez le poisson de deux ans et plus (Blaz-
quez et al., 1999 ; Pavlidis et al., 2000 ;
Saillant et al., 2001b ; Saillant et al.,
2003 ; Gorshkov et al., 2004).
La production de populations monopa-
rentales nécessite de connaı̂tre le détermi-
nisme du sexe de l’espèce. Ce détermi-
nisme, chez le bar, a fait l’objet de
nombreux travaux (voir revue de Piferrer
et al., 2005), parce que le sex-ratio, chez
cette espèce, est fortement déséquilibré
dans les conditions d’élevage où 70 à
99 % des alevins produits sont des
mâles. Toutes ces études mènent à la
conclusion que le sexe, chez le bar, est
déterminé à la fois par des facteurs géné-
tiques et environnementaux, le principal
étant la température.
Côté génétique, un déterminisme du sexe
simple (du type XY ou ZW) a été exclu
par des études impliquant l’utilisation de

géniteurs inversés sexuellement ou la
gynogenèse (cf. « Amélioration par le
contrôle de la maturation »), et Vande-
putte et al. (2007) avancent l’hypothèse
de l’existence d’une composante polygé-
nique. La part génétique est essentielle-
ment additive, comme le démontrent éga-
lement Saillant et al. (2002), liée à la
croissance, et est du même ordre de gran-
deur que la part sous contrôle environne-
mental.
Côté environnemental, une exposition à
des basses (13 °C) ou hautes (20 °C) tem-
pératures, pendant toute la période de
différenciation du sexe (de l’éclosion
jusqu’à ce que l’animal atteigne 160-
170 mm), a des effets masculinisants. À
l’inverse, une augmentation de tempéra-
ture (de 15 à 20 °C, par exemple) entre 18
et 60 mm permet un accroissement signi-
ficatif de la proportion de femelles dans la
descendance. Malgré toutes ces études,
aucune population 100 % femelle n’a
jamais été obtenue et un protocole de
routine impliquant des variations de tem-
pérature précises permettant de dévier
systématiquement et fortement le sex-
ratio vers le sexe femelle manque encore
à ce jour.
La production de populations monosexes
peut uniquement être obtenue avec des
traitements hormonaux exogènes qui
conduisent à une réversion complète
(Blazquez et al., 1998 ; Chatain et al.,
1999), mais cette pratique est interdite
pour des animaux destinés à la consom-
mation en Europe.

Amélioration
par le contrôle
de la maturation

La stérilisation en amélioration génétique
est principalement utilisée pour protéger
le progrès génétique et permettre la vente
d’un cheptel amélioré sans qu’il soit pos-
sible à l’acheteur de le reproduire. Elle est
aussi employée pour éviter le ralentisse-
ment de croissance dû, chez la majorité
des espèces, à la dépense énergétique
occasionnée par la gamétogenèse. Chez
le bar, cette dernière est plus précoce
chez le mâle que chez la femelle (Bruslé
et Robin, 1984) comme chez de nom-
breux poissons. Elle concerne un tiers
des mâles à l’âge d’environ deux ans
(200 g), 100 % à l’âge de trois ans ayant
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atteint la taille commerciale la plus fré-
quente de 400 g et toutes les femelles
d’environ quatre ans (600 g).
Pour les poissons, dont les gonades sont
inaccessibles à la castration physique, la
meilleure méthode de stérilisation est la
triploı̈disation (production d’individus
possédant trois jeux de chromosomes,
deux provenant de la mère et un du
père). Elle peut être obtenue de deux
façons :
– soit en traitant les œufs issus d’un croi-
sement de deux individus diploı̈des (2n)
pour empêcher l’expulsion du second
globule polaire (second jeu de chromo-
somes d’origine maternelle) au cours de
la méiose ;
– soit par un croisement entre individus
tétraploı̈des (4n) et diploı̈des. Les tétra-
ploı̈des sont obtenus par un traitement
des œufs au moment de la première
mitose pour bloquer la cytodiérèse abou-
tissant à la première division cellulaire.
Les premiers essais de triploı̈disation ont
été réalisés, chez le bar, à la fin des années
1990 (Colombo et al., 1995 ; Felip et al.,
1997) et des traitements optimaux (par la
pression ou par le froid) permettent
aujourd’hui la production de 100 % de tri-
ploı̈des (Peruzzi et Chatain, 2000).
Les œufs doivent être traités, 2 min
après la fécondation, à une pression de
800 psi ou immergés pendant 20 min
dans de l’eau de mer à 0 °C. La stérilité
fonctionnelle caractérise les deux sexes
sous forme triploı̈de, mais un développe-
ment partiel des testicules est observé
chez le mâle (40-50 % de la taille d’un tes-
ticule normal). Les performances de crois-
sance des triploı̈des sont malheureuse-
ment comparables (parfois), mais plus
généralement, inférieures de 20 % à celles
des témoins diploı̈des. Certains caractères
de qualité sont, cependant, améliorés, e.g.
le rendement de carcasse et le facteur de
condition sont supérieurs, et le rapport
gonadosomatique très inférieur (Felip et
al., 1999 ; Peruzzi et al., 2004).
Les seuls tétraploı̈des de bar qui aient
jamais été produits (par traitement pres-
sion) n’ont pas survécu plus de deux mois
(Libertini et al., 2002 ; Peruzzi et Chatain,
2003).
Des traitements similaires à ceux qui sont
pratiqués pour la triploı̈die, mais appli-
qués à des œufs fécondés avec du sperme
irradié (dont le matériel génétique est
donc détruit), ont permis de produire
des lignées gynogénétiques. Ces animaux
méiogynogènes, se développant à partir
du seul matériel génétique maternel, ne
sont pas produits pour la stérilité, mais

peuvent être utilisés pour fixer certains
caractères qui ne seraient portés que par
les femelles ou encore comme base pour
produire des clones. Ils ont une survie
d’environ 50 % de celle des témoins, gros-
sissent de façon similaire et ont un poten-
tiel reproductif comparable à celui des
diploı̈des i.e. qualité d’œufs et de sperme
identiques en termes de volume, de qua-
lité et de capacité de fécondation (Peruzzi
et al., 2004 ; Francescon et al., 2005).

Amélioration
par la sélection

La sélection du bar est très récente, et les
programmes de sélection menés par les
industriels n’amorcent, aujourd’hui, au
mieux, que leur quatrième génération.
Les travaux scientifiques, menés dans ce
domaine, démontrent tous que le bar est
une espèce de choix pour la sélection,
avec la possibilité d’obtenir, au moins
dans les premières générations, des
gains importants sur la croissance, la mor-
phologie et la qualité de la chair sans
nécessairement recourir à des méthodes
lourdesde sélection familiale. Cepotentiel
repose principalement sur l’existence,
d’une part, d’héritabilités fortes pour la
plupart des caractères d’intérêt écono-
mique et, d’autre part, de corrélations
génétiques favorables entre les différents
caractères d’intérêt.
On peut ainsi envisager d’améliorer le
poids à taille commerciale (400 g) de 25
à 30 % par génération, par sélection des
5 % d’animaux les plus lourds, car l’héri-
tabilité (h2) du poids est comprise entre
0,52 ± 0,07 et 0,64 ± 0,07 ; des valeurs
similaires sont rapportées pour la lon-
gueur (Dupont-Nivet et al., 2008 ; Saillant
et al., 2006). Cette sélection devrait peu
modifier la forme des animaux et aug-
menter légèrement la proportion de gras
musculaire. Ces deux derniers caractères
étant également bien héritables
(h2 = 0,39-0,54 pour le coefficient de
condition ; h2 = 0,48-0,68 pour le gras
musculaire), ils peuvent faire l’objet
d’une sélection avec un potentiel de
réponse conséquent, ce qui permettrait
de proposer des animaux plus allongés
et/ou moins gras, préférés par les
consommateurs (Dupont-Nivet et al.,
2008 ; Chatain et al., 2007). Une forte cor-
rélation entre les valeurs génétiques des
caractères de croissance à différents âges

(moyenne entre les âges : 0,70) suggère
que les valeurs génétiques sont stables
dans le créneau d’âge étudié et que, par
conséquent, la sélection de ces caractères
pourrait être réalisée à des stades relative-
ment précoces (ici dès 90 g : Saillant et al.,
2006).
Une autre corrélation intéressante et forte
(r = 0,50 ± 0,09) existe entre le sexe
(h2 = 0,62 ± 0,12) et la croissance qui
laisse présager une augmentation de la
proportion de femelles par une simple
sélection sur le poids. Une fois corrigée
pour le dimorphisme sexuel, cette rela-
tion positive est maintenue, ce qui ren-
force l’idée que des gènes communs par-
ticipent à la croissance et au déterminisme
du sexe. Elle laisse entrevoir une évolu-
tion du sex-ratio dans les fermes au fur et
à mesure des générations de sélection ou
de domestication. La simple domestica-
tion devrait amener à un équilibre mâle-
femelle au bout de sept à huit générations
et une sélection sur la croissance devrait
déplacer cet équilibre vers des popula-
tions comprenant plus de femelles que
de mâles (Vandeputte et al., 2007).
D’autres gains importants sont attendus
sur les rendements de transformation,
objectif intéressant pour l’avenir, même
si le bar est actuellement vendu entier.
Pour un rendement de carcasse moyen
de 83 à 87 %, l’héritabilité varie de 0,54 à
0,74 selon les sites, autorisant un gain de
rendement de 1,8 à 3 % par génération
avec une pression de sélection modérée
(20 %). De même, le rendement en filet
(48 % en filet pelé) pourrait être amélioré
de 2 % par génération avec la même pres-
sion de sélection (Haffray et al., 2006 ;
Chatain et al., 2007). Cependant, en l’ab-
sence de prédicteurs externes fiables, ce
type de sélection implique l’abattage de
collatéraux en nombre important, avec
identification des généalogies, ce qui
peut rendre ces critères difficiles à mettre
en application.
Dans les années proches, des données
seront disponibles (Aquafirst (SSP8-
CT-513692). Combined genetic and func-
tional genomic approaches for stress and
disease resistance marker assisted selec-
tion in fish and shellfish. http://aqua-
first.vitamib.com/) sur les gènes impli-
qués dans la régulation de la réponse
immunitaire responsable de la résistance
aux pathogènes (Chistiakov et al., 2007).
Deux types d’effets peuvent perturber
l’efficacité des programmes de sélection,
les effets maternels et les interactions
génotype-environnement.
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Les premiers ne poseront apparemment
pas de problèmes particuliers chez le
bar, car ils sont de courte durée. En
effet, les effets parentaux qui ont été iden-
tifiés, dès le plus jeune âge (11 jours), sur
la croissance, la survie et le facteur de
condition s’estompent progressivement
pour disparaı̂tre totalement à l’âge de
quatre mois (Dupont-Nivet et al., 2008 ;
Garcia De Leon et al., 1998 ; Saillant et
al., 2001a). Cet effet maternel de courte
durée pourrait s’expliquer par la petite
taille des œufs de bar (environ 1 mm de
diamètre) qui n’influencerait pas durable-
ment le développement larvaire. Les inter-
actions génotype-environnement pour la
croissance sont importantes entre des
environnements extrêmes (corrélations
génétiques variant de 0,01 ± 0,26 à 0,51
± 0,19 ; Saillant et al., 2006), mais faibles
quand on compare des sites industriels
(corrélations génétiques variant de 0,75
± 0,06 à 0,98 ± 0,02 ; Dupont-Nivet et al.,
2008). Pour le sex-ratio, les variations
observées chez des familles élevées sous
des profils de température différents prou-
vent, pour les deux sexes, l’existence d’une
interaction génotype-environnement dans
le déterminisme du sexe qui pourrait signi-
fier l’existence de génotypes à sensibilité
différentielle à la température (Saillant et
al., 2002). Si tel est le cas, on devrait cons-
tater une élimination progressive de l’effet
environnemental sur le déterminisme du
sexe chez cette espèce, quand elle est sou-
mise à une sélection de parents non sensi-
bles aux effets des températures masculini-
santes. De faibles interactions ont aussi été
estimées pour des caractères de qualité tes-
tés dans des conditions d’élevage impli-
quant plusieurs sites d’élevage industriels
(Haffray et al., 2006).

Outils de l’amélioration
génétique

Les principaux outils qui ont été dévelop-
pés ces dernières années pour permettre
le développement de l’amélioration géné-
tique du bar sont :
– les marqueurs permettant de caractéri-
ser la variabilité génétique des popula-
tions et d’identifier les parents d’un indi-
vidu ;
– les marqueurs physiques individuels ;
– la fécondation artificielle ;
– la cryoconservation.

L’analyse de la structure génétique des
populations sauvages et d’élevage a,
tout d’abord, reposé sur l’analyse de
l’ADN mitochondrial et des variations
d’allozymes (Patarnello et al., 1993 ; Alle-
grucci et al., 1997 ; Castilho et McAndrew,
1998). Cesmarqueurs ont été progressive-
ment supplantés par des marqueurs
microsatellites (Garcia De Leon et al.,
1995 ; Garcia De Leon et al., 1997 ;
Bahri-Sfar et al., 2000 ; Bahri-Sfar et al.,
2005 ; Castilho et Ciftci, 2005). Aujour-
d’hui, avec l’accroissement constant et
rapide des nouvelles techniques en géno-
mique, un grand nombre d’autres nou-
veaux marqueurs est en cours de déve-
loppement chez cette espèce comme
chez d’autres (Volckaert et al., 2006).

Les marqueurs microsatellites sont aussi
utilisés en sélection pour l’assignation de
parenté qui a permis d’utiliser, entre
autres, des protocoles d’élevage en envi-
ronnement commun (Dupont-Nivet et al.,
2008 ; Garcia De Leon et al., 1998 ; Sail-
lant et al., 2002 ; Saillant et al., 2006 ; Van-
deputte et al., 2007). À côté des microsa-
tellites, le nombre important, la
variabilité, la stabilité et le nombre limité
d’erreurs associées aux analyses réalisées
avec les marqueurs SNP (Single Nucleo-
tide Polymorphism), en font aussi de
bons candidats pour ce type d’usage,
mais il faudra que leur coût diminue sen-
siblement avant que leur diffusion ne
s’élargisse. Le criblage de nouveaux
SNP, dans de grandes banques EST
(Expressed Sequence Tags), est en cours
(Volckaert et al., 2006).

Le suivi généalogique ne peut cependant
se faire que si les poissons sont physique-
ment et individuellement identifiés. Dans
la pratique, en effet, l’analyse de l’ADN
s’effectue a posteriori, à partir d’un mor-

ceau de nageoire (figure 2B), prélevé sur
chaque poisson qui reçoit, à cette occa-
sion, une marque personnalisée avant
d’être mélangé avec le reste de la popula-
tion. Cemarquage physique peut être réa-
lisé avec l’injection de marqueurs fluores-
cents (élastomères) sous la peau sur des
poissons anesthésiés d’une longueur
minimale de 50mm. Ils ne sont cependant
pas utilisables sur de grandes populations
car le nombre de couleurs et d’emplace-
ments du marquage est limité ; de plus,
leur temps de rétention n’est que de
deux à trois mois. Les transpondeurs inté-
grés (PIT-Tag ; figure 2A), quant à eux, ne
présentent aucune de ces limites, ils peu-
vent être utilisés sur des individus d’un
poids d’environ 10 g en pratiquant une
incision de la cavité abdominale ou, pas-
sés 30 g, injectés directement dans le mus-
cle dorsal.

La fécondation artificielle du bar est peu
pratiquée en production, car cette espèce
pond naturellement dans les bassins.
Cependant, pour effectuer des plans de
croisements spécifiques ou pour prati-
quer la polyploı̈disation ou la gynoge-
nèse, la fiabilisation de cette méthode
s’est avérée indispensable. Le bar est un
pondeur fractionnaire (trois à quatre pon-
tes sur une saison de reproduction) qui
mature sous le contrôle de la température
et de la photopériode. Les œufs fécondés
ont une taille d’environ 1,2 à 1,4 mm et la
femelle pond environ 200 000 œufs par
kilogramme de biomasse (figure 3A).
Différents produits, comme les hormones
antagonistes de GnRH ou de LHRH
(gonadolibérines), permettent la synchro-
nisation des pontes trois jours après le
traitement ou l’allongement de la période
de production de sperme chez les mâles
et la production de pontes multiples chez

A B

Figure 2.Marques électroniques individuelles PIT-Tag (A) et stockage de nageoires (B) pour analyses de
parenté.

Figure 2. (A) PIT-Tag individual electronic tags; (B) fin stocking for genetic analyses.
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la femelle (Fornies et al., 2001). Les deux
limites majeures à la réalisation de grands
plans de croisement pour l’espèce restent
la surmaturation très rapide des œufs
(moins de trois heures), une fois l’ovula-
tion réalisée, et la difficulté à synchroniser
à l’heure près un grand nombre de femel-
les. De tels plans sont cependant prati-
qués de façon courante dans les organis-
mes de recherche en France (Saillant et
al., 2006 ; Vandeputte et al., 2007).

Cette pratique est facilitée par l’emploi de
sperme congelé (figure 3B), méthode qui
permet aussi de sécuriser les programmes
de sélection en autorisant la conservation
de plusieurs générations et la constitution
de sauvegardes des noyaux de sélection.
Différents protocoles de congélation sont
aujourd’hui disponibles et efficaces pour
conserver le sperme de bar (Fauvel et al.,
1998 ; Sansone et al., 2002). Ils diffèrent par
la qualité du cryoprotectant (diméthyl-
sulfoxyde ou éthylène-glycol) et par la
cinétique de baisse en température du
sperme pendant le processus de cryocon-
servation. Un produit commercial donne
aussi de bons résultats pour le bar
(CryoFish – licence INRA-IMV-SYSAAF).
Des essais ont été faits pour constituer
des banques de spermes d’animaux sauva-
ges, domestiques et sélectionnés avec des
succès variables. Des cryobanques de taille

respectable existent cependant aujourd’hui
dans des organismes de recherche.

Quel avenir
pour l’amélioration
génétique du bar ?

Actuellement, la majorité des bars pro-
duits en Europe est encore issue de géni-
teurs sauvages et les avancées qui ont été
décrites ici, sur les méthodes d’améliora-
tion génétique, ne sont que peu exploi-
tées. Cet état de fait est une exception
dans le domaine des productions anima-
les ou végétales, secteurs dont l’économie
dépend largement de l’amélioration
génétique. La jeunesse de la pisciculture
marine (une trentaine d’années) en est
sans doute la cause, les espèces marines
étant tout juste domestiquées voire en
voie de domestication.
Les quelques pionniers qui ont investi
dans le progrès génétique des espèces
strictement marines (bar, daurade, turbot)
sont des fermes grecques, espagnoles et
françaises, ces derniers détenant aujour-
d’hui les générations de cheptels les plus
avancées. La place prépondérante que

tient l’industrie française dans ce domaine
incombe, pour une grande part, à l’exis-
tence d’une interface recherche-industrie
dans le domaine de l’amélioration géné-
tique particulièrement efficace et unique
en Europe : le Sysaaf (Syndicat des sélec-
tionneurs avicole et aquacole français).
Parmi toutes les méthodes et outils d’amé-
lioration utilisables pour le bar, la sélec-
tion est la plus employée, les caractères
sélectionnés étant, pour l’instant, la crois-
sance, la teneur en lipide du muscle et
parfois la morphologie. Les méthodes
employées sont la sélection familiale ou
massale, l’efficacité de cette dernière
ayant été largement améliorée grâce à
l’emploi combiné de plusieurs outils per-
mettant d’éviter la consanguinité, i.e. :
– la reproduction artificielle qui permet
d’effectuer des croisements dirigés (géni-
teurs choisis pour maximiser la variabilité
génétique) ;
– la cryoconservation qui permet d’effec-
tuer des grands plans de croisement ;
– l’assignation de parenté par marqueurs
microsatellites qui permet de contrôler
les généalogies.
Les autres améliorations envisageables
par la production de populations mono-
sexes femelles et/ou la stérilisation par
triploı̈disation ne sont pas employées
aujourd’hui par les industriels, la pre-
mière n’étant pas encore maı̂trisée et la
seconde parce qu’elle induit des pertes
de croissance. Des recherches sont donc
encore à mener dans ce secteur pour
comprendre le déterminisme du sexe et
la physiologie de l’animal triploı̈de.
Les prochaines avancées aujourd’hui
attendues dans l’amélioration génétique
du bar sont la description des performan-
ces en élevage de la ressource naturelle
de l’espèce (populations sauvages) pour
que les fermes puissent constituer leurs
cheptels de géniteurs en pêchant les ani-
maux qui ont les caractéristiques les plus
avantageuses et la variabilité génétique la
plus large.■
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