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Introduction 

Clwysiclitliys tiigrodigitatiis est une espèce de Claroteidae que l'on trouve dans 
la plupart des bassins hydrographique du Sénégal jusqu'en Angola. Dans le milieu 
naturel, ce poisson se nourrit de larves d'insectes, de petits mollusques, d'alevins, 
d'hémiptères nageurs mais aussi de zooplancton. Clriysiclrtliys irigrodigitntits est une des 
espèces de Siluriforme d'interê1 piscicolc. Pour cette raison, il est apparu nécessaire 
d'étudier la variabilité génétique des populations naturcllcs sur une vaste zone 
représentant la majeure partie de son aire de répartition, Une précédente étude a été 
réaliséc grace à l'électrophorèse des protéines enzymatiques, Agnbse et al. (1989), sur les 
populations de Côte-d'Ivoire et du Mali. Cette étude a montrée l'existence d'une grande 
différenciation entre la population du fleuve Niger (à Bamako) et celles des principaux 
bassins de C6te d'Ivoire (Bandama, Sassandra lagunes Elxié et Aby). A u  cours de ce 
travail, nous avons utilisé les mêmes techniques biochimiques mais nous avons étendu 
l'air de répartition des populations étudiées. 

Matériel et niéthode 

Neuf échantillons représentant autant de populations de Clirysychtlrys 
nigrodigitatus ont été étudiés : Layo et S.I.A.L. (Cdte d'Ivoire), Dagana (Sénégal), 
Sélingué (Mali), Battor (Ghana) Kouilou et Louémé (Congo). Les échantillons ont été 
conservés à -8O'c jusqu'à lcur analyse. La SIAL ou Societé Ivoirienne d' Aquaculture 
Lagunaire est une ferme piscicole où un echantillon de poissons domestique a été pris à 
titre comparatif. 

Trois indices ont été utilisés pour évaluer la variabilité génétique : la diversité 
allélique (A) qui est le nombre moyen d'allèles par locus, IC taux de polymorphisme (P) 
qui correspond au nombre de locus polymorphes par rapport au nombre de locus étudiés, 
I'hétérozygotie moyenne (H), Nei (1978). 

Les tests de déviation des fréquences alléliques par rapport à celles atendues 
sous l'hypothèse de I'équilibre de Hardy-Weinberg ont été effectuées à l'aide du test G 
fourni par le programmc BIOSYS de L. Swoford (1989). 
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La divergence génCtique entre lcs échantillons a 616 évalute par une mélhodc 
d'agglomération hiérachique i partir d'une matrice de distance de Rogers (1972). Cclle 
matrice obtenue à partir du tableau de fréqucnccs alléliqucs i été traitée par le programme 
FITCH de J. Felsenskin (Departement of genetics, Université de Washington, Seattle, 
Washington 98195) utilisant l'algoritlimc d'agglomération de Fitch et Margoliash (1967). 
Le tableau de fréquciiccs alldiqucs a dgalcnicnt été transformé en une matrice de 
présence/absencc d'alldes. Cette niatricc n été tritée par un algorythme de parcimonie 
(Eck et Dayhoff, 1966; I<lugc ct Farris,l969) pnr le programme MIX de J. Felsenstein. 

Résultats 

L'étude du polymorpliismc en,qmatiquc de C. mgrodigifafus a porté sur 22 
locus (tableau I). Les locus polymorphes, la fréquence des allèles et les indices estimant 
le degré de polymorphisme solit résumés dans IC tablcau II. Tous Ics locus étudiés se sont 
rcvélk nionomorplies pour le niénie allèle dans les deux échantillons du Congo (Kouilou 
ct Louéme). Pour cette raison, ces deux échantillons ont dlé considérés coninie 
rcpréscntant unc seule popula~~oii dans I':in~ilysc. Dalis I'cnscmblc des éclianlillons, 15 
dcs 23 locus éludiés sont mononiorphes pour IC nihic nllclc. Ce soiit : AATl, AAT2, 
EST?, GPI1, IDHI, SOD2, AK, CK, LDHI, LDH2, MDHI, MDH2, FUM, (LGPD. 
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Tableau I. Liste des systèmes recherchés, des tissus et des tampons utilisés dans l'étude 
du polymorphisme enzymatique de clirysichtliys nigroditatus, F : foie, M : muscle, O : 
oeil. Pour Ia composition des tampons voir Pasteur et al (1987). 

Systèmes enzymatiques locus tissus tampons 

Aspartate aminotransf. 
(EC 2.6.1.1) 
Adenylate kinase 
(EC 2.7.4.3) 
Creatine kinase 
(EC 3.1.3.1) 
Esterase 
(E.C 3.1.1.1) 
Fructose biphosphatase 
(EC 3.1.3.11) 
Fumarase hydratase 
(EC 4.2.1.2) 
Glucose 6 p is~merase 
(EC 5.3.1.9) 
Isocitrate deshydrogenase 
(EC 1.1.1.14) 

AAT- 1 
AAT-2 
AK 

CK 

EST- 1 
EST-2 
FBP 

FH 

GPIl 
GPI2 
IDHP-1 
IDHP-2 

Ì-act ate deshirdrogenase LDH-1 
(EC 1.1.1.27) LDH-2 
Malate deshydrogenase MDH-1 
(EC 1.1.1.37) MDH-2 
Manose 6-phosphate isomerase MPI 
(EC 5.3.1.8) 
Phosphoglucomutase PGM 
(EC 5.4.2.2) 
Protéines totale PROT-1 
Superoxyde dismutase SOD-1 
(EC 1.15.1.1.) SOD-2 

F 
F 

F 
F 
F 

F 
F 

F 

F 

F 

F 
F 

M O  
M O  
M O  

M O  

M O  

M O  
M O  
M O  

M O  
0 

M 
M 

M 

M 

TC 6,7 
TC 6,7 
MC 2 

MC 2 

TM 6,9 
TM 6,9 
TM 6,9 

MC 2 

TC6,7 
TC6,7 
TC 6,7 
TC 6,7 
PC 6,3 
TC 6,7 
PC 6,3 
MC 2 
TM 6,9 

TM 6,9 

PC 6,3 
TM 6,9 
TC 6,7 
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LÆ nombre d'allèles par locus (A) est de 1.16 en nioyeme mais il varie de 1 
(Congo) à 1.32 (Lnyo). Le taux de polymorphisme moyen (P) est de 9.60, il varie de 0.00 
(Congo) à 18.18 (Ccite-d'Ivoire) au seuil 95f/rj (un locus est considéré polymorphe si 
l'allèle majoritaire a une fréquence inférieure ou égak a 95%). 

LÆ taux d'hétcrozygotie moyen (H) \ark de 0.0 (Congo) a 0.081 (C'cite- 
d'Ivoire). Sa valeur moyenne est de 0.044. 

Sur les sept locus polymorphes, seul le locus SODI dans 1'échantillon de 
Jacqueville présente une distribution des génotypes difldrente de celle attcnduc sous 
l'hypothèse de l'équilibrc de Hardy Weinberg. Ceci pourrait Ctre dÛ a une erreur de 
lecture, un hétérozygote ayant été pris pour un homwygopte. 

Certains échantillons sont caractérisés par la présence d'allèles diagnostiques, 
clest à dire d'allèles que l'on ne trouve que dans ces populations. Ce sont : le Ghana avec 
l'allèle D de GPI2, Sélingué, avec les allèles B et C de IDHP, les échantillons de COte- 
d'Ivoire avec I'allèle A de EST1 et de SOD1 et I'allèlc B de PT, IC Togo et le Bénin avec 
l'allèle E de IDHP, Sélingnc et Togo avec l'allèle C dc GPI2. 

LÆ phénograninie obtenu à partir des dislaaces génétiques, avec le programme 
FITCH (fig. 2), montre que les populations sont gé~ictiqucnicnt structurées On obsen e 
trois groupes : 1) les échantillons de Ccitc d'Ivoire, 2) cclia~itillons du Congo, ct cnf'in 3) 
du Togo, B6nin; Ghana: SCnCgal cl Mali . 

LÆ réseau obtenu a partir de la m'itrice de présenceiabscncc, abcc IC programme 
MIX (fig. 3), montre ilne rkpartition des échmtillons selon ICS trois groupe\ précédenicnt 
décrits 

SELINGUE 

DAGANA 

GHANA 

BENIN I , ___i_ :A:oUEVILLE 

LOUEME 
KOUILOU 

Figure 2. Dendrograninie représentant les affinités génétiques entre les dif'íérents 
échantillons de C. riigrodigitnfus, obtenu grace au programme FITCH P partir de la 
matrice de distance génétique. 
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FBP PT SOD FEP IDH PGM EST-1 

KOUILOU --d-* L O U E M E  

JACQUEVILLE 

SELIN 

DAGANA GHANA 

Figure 3. Réseau montrant Ics relations gcnétiques entrc Ics différents échantillons de C. 
trigrodigitalus obtenu grace au programme MIX à partir de la malrice dc 
présencelabsenCe d'allèles. 

Discussion 

Très peu d'éarts significatifs ayant été observés entre les fréquences alléliques 
observées et celles attendus sous l'hypothèse de I'équilibre de Hardy-Weinberg, ces 
populations peuvent être considcrées c o m m e  panmictiques. 
LÆ nombre moyen d'allèles par locus (1.16) est du m ê m e  ordre que celui observé par 
Agnèse et al. (1989) et qui est de 1.14. 

LÆ taux de polymorphisme P95% (0.096) est également très proche de celui 
obtenu par Agnèse et af. (1989) (0.10). Parmi les échantillons étudiés, cetains présentent 
un taux de polymorphisme (P) bas voire nul ct donc une hétérozygotie moyenne (H) 
faible ou nulle due probablement à des phénomènes de dérive génétique (populations en 
limite d'air de répartition). L'hétérozygotie moyenne observée par Agnèse et al. (1989) 
est de 0.035. Dans la présente étude, elle est de 0.044 .D'autres analyses 
éleclrophorétiques effectukes par différents auteurs ont permis d'estimer I'hétérozygotie 
moyenne pour les poissons à 0.054 (Avise et Aquadro, 1982), 0.028 pour Chrysichtliys 
maunis (Agnèse, 1989); 0.024 pour C auratus (Agnèse, 1991); 0.029 pour C jolitrelsi, 
(Agnèse, 1989); 0.047 pour Clarias guriepirtus (Van Der Bank et al., 1992), 0.1 18 pour 
Sclrillw rnysrus et 0.028 pour Eutropius triloticils (Abban ct Skibinski, 1988) et enfin 0.1 1 
pour Heterobraticlrus lorigifilis (Tegculs et al., 1992). 
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LÆ taux d'hétérozygotie le plus élevé a été observ6 dans I'échantillon de Layo 
(0.081) et dans celui de la population domestique de la SIAL (0.08)Cette population 
domestique (cinquième génération de captivité) est issue de géniteurs prélevés dans le 
milieu naturel près de Layo (lagune Ebrié). La technique d'élevage utilisée permet d'éviter 
des pertes de variabilité génétique. En effet le grand nombre de géniteurs utilisé 
(plusieurs centaines), mais aussi l'introduction systématique de nouveaux géniteurs 
sauvages pris dans le milieu naturel permet de maintenir une variabilité génétique 
comparable à celle de la population sauvage originelle. 

Les analyses phylogénétiques (phénétique ou cladistique) ont permis de mettre 
en évidence une différenciation des population ainsi que leur structuration génétique. Les 
échantillons sont répartis en trois groupes. LÆ premier groupe est constitué des 
populations de Côte d'Ivoire (Layo et Jacqueville) individualisées par l'acquisitions des 
allèles C de FBP, B de PT et A de SODl. Layo en plus de ces allèles communs avec 
Jacqueville possède également l'allèle B de EST- I. Le deuxième groupe est formé des 
échantillons du Congo, ils se différencient des autres par la perte des allèles B de FBP, D 
de PGM et par l'allèle A de EST4 Le dernier groupe se caractérise par la perte des 
allèles A de EST I et PGM; la posséssion de l'allèle B de GPI-2. Au sein de ce groupe, 
l'ensemble Ghana, Togo et Bénin se différencie des échantillons de Sélingué et Dagana 
par l'acquisition de l'allèle D de IDPH-2. L'échantillon du Ghana s'individualise de ceux 
du Togo et du Bénin par la perte de l'allèle A de FBP et la posséssion de de l'allèle D de 
GPI-2. L'échantillon du Togo, en plus de l'allèle E de IDHP-2 qu'il a en commun avec 
l'échantillon du Bénin se différencie de ce dernier par la possession de I'allèle C de GPI- 
2. 
L'ensemble Sélingué - Dagana ne possède pas l'allèle D de GPI-2 et I'échantillon de 
Sélingué se différencie de celui de Dagana par la possession des allèles C de FBP, GPI-2 
et de IDHP-2 et B de IDHP-2. 

Conclusion 

Cette étude des populations de Clirysychtliys nigrodigitajzis par la technique de 
l'électrophorèse des protéines enzymatiques a montrée l'importance et la répartition de la 
variabilité génétique de ces populations. Les populations de la C6te d'Ivoire sont les plus 
polymorphes, même lorsqu'il s'agit d'une population domestique (Jacqueville). A 
l'inverse, celles du Congo sont les plus monomorpes. D'un point de vue piscicole, des 
croisement entre des individus du Niger et ceus de C6te d'Ivoire permettraient d'obtenir 
une souche posédant la plupart des allèles de l'espèce. Unc telle souche serait suceptible 
de présenter des avantages zootechniques (vitesse de croissance, resistance aux maladies) 
en raison de son importante variabilité génétique. 




