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Introdiiction 

Oreochromis nilorzcus est une espece de tilapia dont l’aire de répartition s’étend 
de l’Afrique de l’Ouest (on le Irornc dans IC Sénégal, le Niger et la Volta) jusqu‘au 
rivières et lacs de la \ ‘illcc du Rill cri passaiil par le Nil. C’est l’espèce de tilapia la plus 
utilisée en pisciculture tropicale. Sori comportement reproducteur, incubation buccale des 
oeufs par la femelle, lui a valu d’êIre rangée dans la gcnre Oreochronzis par Trevawas, 
(1983). Les populations qui composeril cctle espèce sont relativenient différenciées 
moprphologiquement puisque Tre\ awas ( 1983) décrit sept sous espèces : Oreoclzronzis 
niIoticus doticus (dans le Nil et les bassins d’afrique de l’ouest) O. iz .cunceZu~ts (dans 
les lacs et rivières d’Ethiopie), O. n. filou (dans les sources d’eau chaude du système de 
]’Awash en Ethiopie), O. n. bureiigoeizsis (dans le lac Baringo), O. n. vuZcuiii (dans le lac 
Turkana), O. n. szcgzme (dans la rivière Suguta) et O .ii .eduurdiunus (dans les lacs 
Eduard, Kivu, Albert, Tanganika). Une huitième sous espèce a été décrite par Seyoum et 
Kornfield (1992a); Oreocliromis nzloricus @ria qui vit dans le lac Tana sur le nil bleu. 

Seyoum et Kornfield (1992a) ont étudiés les populations d’Afrique de l’Est 
alors que Rognon (1993) a étudié les populations d‘Afrique de l’Ouest et du Nil. A u  cours 
de ce travail, nous avons étudié le polymorphisme des protéines enzymatiques d’un 
nombre important (18) de populations naturelles de cette espèce. Notre Ctude prend en 
compte la quasi totalité des sous espèces existantes (seule la sous-espèce O. iz. rurra est 
absente). 

Materiel et nikthodes 

Après dissection sur place, les échantillons ont ét6 conservés dans l’azote liquide 
jusqu’au laboratoire où ils ont été maintenus à -8O’c jusqu’à leur analyse. U n  total de 
583 individus ont été analysés, représentant 20 populations et sept sous espèces (Fig. 1): 
O. II. niloticus, Sénégal (Dagana), Niger (Sélingué et Bamako), Tchad (lac Tchad, 
N’djamena) Volta (Battor) et Nil (Chobra, Caire, Manzalla); O. n. cunceluhls, lacs 
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Ziway, Awasa, Koka; O. ii. filou, sourccs chaudes dans le bassin de la rivière Awash 
(Sodoré); O. n. sugutae, rivière Suguta à Kapédo; O. ìi. eduardiaiius, Lac Eiduard; O. ii. 
hariilgoensis, lac Baringo; O. il. iwlcaiii, lac Turkana à Loyangalani. Trois échantillons 
ont été prélevés dans des stations piscicoles, Quaroun en Egypte, la souche Bouaké d'une 
part et la souche Volta d'autre part de la station piscicole (Institut DES SAvanes) de 
Bouaké en Côte d'Ivoire. 

Trois indices ont été utilisés pour évaluer la variabilité génétique : la diversité 
allélique (A) qui est le nombre moyen d'allèles par locus, le taux de polymorphisme (P) 
qui correspond au nombre de locus polymorphes par rapport au nombre de locus étudiés, 
l'hétérozygotie moyenne (H), Nei(1978). Les tests de déviation des Créquences alléliques 
par rapport à celles atendues sous l'hypothèse de l'équilibre de Hardy-Weinberg ont été 
effectuées à l'aide du test G fourni par le programme BIOSYS de L. Swoford. La 
divergence génétique entre les échantillons a été évaluée par une méthode 
d'agglomération hiérachique à partir d'une matrice de distance de Rogers (1972). Cette 
matrice obtenue à partir du tableau de fréquences allBiques à été traitées par le 
programme FITCH de J. Felsenstein (Departement of genetics, Université de 
Washington, Seattle, Washington 98195) utilisant l'algorithme d'agglomération de Fitch 
et Margoliash (1967). 

Le tableau de fréquences alléliques a également été transformé en une matrice de 
présencelabsence (1/0) d'allèles. Cette matrice a ensuite été1 traitée par un algorythme de 
parcimonie (Eck et Dayhoff, 1966; Kluge et FarrisJ969) par IC programme MIX de J. 
Felsenstein. 

Résultats et discussion 

Sur les 25 locus qui ont été étudiés, seul 10 se sont révélés polymorphes. Parmis 
ces derniers, FBPl présente un allèle, FBP1-110, dans les populations de la sous espèce 
O .it. caizcelatus (lacs Ziway, Awasa, Koka, rivière Awash) et et dans cellc de 0.n. filou 
(Sodoré). D e  même, l'allèle FBP2-110 n'est présent que dans l'échantillon de 
0.ii.edouardianus. Le locus LDH2 est représenté par 2 allèles Ldh2-100 et Mh2-80 
dans la Volta. On retrouve ces deux allèles dans 1'échantillon domestique de Bouaké- 
Volta. 

Compajativement à d'autres espèces de tilapia, O.nilo/icus est très peu 
polymorphe (0.0 %c P 3 <%). Chez Sarotlirrodoon wzelaiiotheroiz par exemple, on 
observe des valeurs de P égales à 15 % (Pouyaud, 1994). L'hétérozygotie est également 
faible, elle varie de 0.0% à 4.5% . Par comparaison, cette hétérozygotie varie de 2,8% à 
9,7% chez Sarotlzerodoii melanotlieroii (Pouyaud, 1994). 

LÆ phénogramme obtenu (fig 2) montre que les populations sont génétiquement 
structurées. Elles se regroupent en fonction de leur origine géographique. Ainsi, les 
populations de l'ouest et du nord de l'Afrique sont nettement séparées de celles de l'Est. 
Le regroupement des populations correspond également aux sous espbces décrites par 
Trewavas (1983). Les sous espèces sont donc bien génétiquement différenciées à 
l'exception de O. ìz filou (Sodoré) qui ne se distingue pas du groupe des échantillons de 
O. ii. caizcelatus. 



Figure I. Carle dc reparlilion des points cl’L.cha~itillo~inage des populations de O. 
rr iloticus. 
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Tableau 1: Liste des systèmes étudiés, des tissus et dcs tampons utilisés dans Mude du 
polymorphisme enzymatique de Oreochrornis niloticus. F: foie; M : muscle; O : oeil; TC 
6,7 : Tris citrate p H  6,7; TEB 8,6 : Tris Edta Borate p H  6,s; MC 2 Amine Citrate p H  6,l; 
R W  : Ridgeway pH 8,O. 

Systèmes enzymatiques Locus Tissus Tampons 

Aspartate aminotransferase 
(EC 2.6.1.1) 

Alcohol deshydrogenase 
(EC 1.1.1.1) 
Adenylate kinase 
(EC 2.7.4.3) 
Creatine kinase 
(EC 3.1.3.1) 
Fructose biphosphatase 
(EC 3.1.3.11) 
Fumarase hydratase 
(EC 4.2.1.2) 
Glucose 6 phosphate isomerase 
(EC 5.3.1.9) 
Isocitrate deshydrogenase 
(EC 1.1.1.14) 
Lactate deshydrogenase 
(EC 1.1.1.27) 

Malate deshydrogenase 
(EC 1.1.1.37) 
Manose 6-phosphate isomerase 
(EC 5.3.1.8) 
Phosphoglucomutase 
(EC 5.4.2.2) 
Protéine totale 

Superoxyde dismutase 
(EC 1.15.1.1.) 

AAT- 1 
AAT-2 
AAT3 
ADH 

AK 

CK-1 
CK-2 
FBP-1 
FBP-2 
FH 

GPI 1 
GPI2 
IDHP-1 
IDHP-2 
LDH-1 
LDH-2 
LDH-3 
MDH-1 
MDH-2 
MPI 

PGM 

PROT- 1 
PROT-2 
SOD 

F 
F 

F 

M 

F 

F 
F 

F 

F 

F 

M 

M 

M 
M 
M 

M 

M 

M 
M 
M 

M 
M 
M 

M 

M 
M 

0 
0 
0 

0 
0 

0 

0 
0 
0 
0 
0 

TC 6,7 
TC 6,7 
TC 6,7 
MC 2 

MC 2 

MC 2 
MC 2 
MC 2 
MC 2 
MC 2 

R W  
R W  
MC 2 
MC 2 
MC 2 
MC 2 
MC 2 
MC 2 
MC 2 
TEB 8,6 

TE13 S,6 

MC 2 
MC 2 
MC 2 
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Figure 2. Dendrogramme obtenu avec le programme FITCH a partir de la malricc dc 
distance génétique de Rogers (1973, montrant les relalions gdndliqucs entre lcs 
diffrérentes populations de O. Iriloticza. 
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Ces résultats montrent que la sous espèce la plus proche de O .ir. ìiiloticus est O. 
ii. cance2atus contrairement aux résultats de Seyoum et Kornficld (1992b) qui observent, 
sur la base d’étude de fragments de restriction de l’ADN mitochondrial, une proximité 
génétique entre les échantillons de O. ti. iriloticus, O. ri. eduardiairus et O. ii. vulcaìzi. 

Enfin concernant la sous espèce O. II. ìriloticiis on observe une différenciation 
entre entre les populations de l’ouest (Sénégal, Niger, Volta, Tchad) et celles de l’est 
(Manzalla, Caire, Quaroun). 

Co ticlusion 

Au terme de cette étude nous pouvons dire que l’espèce O. ìiiloticirs est 
relativement peu polymorphe. Malgrés cette faible différenciation génétique, on observe 
une très forte structure génétique. Chaque sous espèce semble génétiquement différenciée 
(sauf la sous espèce O. ìt. filoa). Ces résullats confirment dans l’ensemble, le découpage 
de l’espèce en 7 sous espèces €ait par Trevawas (1983). 




