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Résumé

Portunus segnis, ou crabe bleu nageur, est une espece invasive originaire de I’Indo-Pacifique,

qui colonise progressivement les cotes méditerranéennes, notamment la Tunisie, Malte et
plus récemment 1’ Algérie. Ce mémoire a pour objectif de retracer 1’origine des populations
méditerranéennes a travers des analyses phylogénétiques et haplotypiques basées sur le géne
mitochondrial COI. Les résultats phylogénétiques montrent une claire séparation entre les
populations indopacifiques et celle de 1’Iran et la mer méditerranée, et révelent une forte
proximité génétique entre les individus d’Iran, de Tunisie et de Malte, suggérant une origine
probable en Iran, suivie d’une expansion vers I’ouest de la Méditerranée. Les analyses de
diversité génétique confirment cette structure : les populations originaires de 1’ Indo-Pacifique
présentent une diversité relativement élevée et une déviation significative de 1’équilibre
neutre, indiquant une expansion démographique récente ou une sélection purifiante. A
I’inverse, les populations de I’Iran et méditerranéennes montrent une diversité plus modérée
et des signes d’évolution neutre, ce qui pourrait refléter une introduction récente, mais avec
un effectif fondateur conséquent ou des introductions multiples. Cette étude met en évidence
la dynamique d’expansion de cette espece marine invasive et souligne I’importance de sa
surveillance biologique et écologique, compte tenu de ses impacts potentiels sur la
biodiversité locale et sur les activités socio-€conomiques cotieres.

Mots clés : Crabe bleu, espéce invasive, phylogénie, diversité génétique, Méditerranée.

Abstarct

Portunus segnis, also known as the blue swimming crab, is an invasive species native to the
Indo-Pacific region that is progressively colonizing Mediterranean coasts, notably in Tunisia,
Malta, and more recently Algeria. This thesis aims to trace the origin of Mediterranean
populations through phylogenetic and haplotypic analyses based on the mitochondrial COI
gene. Phylogenetic results show a clear separation between Indo-Pacific populations and those
from Iran and the Mediterranean Sea, and reveal a strong genetic proximity among individuals
from Iran, Tunisia, and Malta, suggesting a probable origin in Iran followed by a westward
expansion across the Mediterranean. Genetic diversity analyses support this structure: Indo-
Pacific populations exhibit relatively high diversity and a significant deviation from neutrality,

indicating either a recent demographic expansion or purifying selection. In contrast, Iranian and



Mediterranean populations show more moderate diversity and signs of neutral evolution, which
could reflect a recent introduction, potentially involving a substantial founding population or
multiple introduction events. This study highlights the expansion dynamics of this invasive
marine species and underlines the importance of continued biological and ecological
monitoring, given its potential impacts on local biodiversity and coastal socio-economic

activities.

Key words: blue swimming crab, invasive species, phylogenetics, haplotypes, genetic

diversity, Mediterranean Sea
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Introduction

Les invasions biologiques marines représentent aujourd'hui I'une des principales menaces pour
la biodiversité des écosystémes cdtiers. L'introduction d'espéces exotiques dans des zones hors
de leur aire de répartition naturelle, souvent facilitée par les activités humaines telles que le
transport maritime, peut avoir des conséquences écologiques, €conomiques et sociales
majeures. Ces especes dites "invasives" entrent souvent en compétition avec les espéces
indigénes pour les ressources, peuvent modifier les habitats naturels, et engendrer des
déséquilibres dans les chalnes trophiques locales. Sur le plan économique, certaines invasions
marines affectent directement la péche artisanale et industrielle, provoquent des pertes
¢conomiques importantes, et nécessitent des colts de gestion élevés. Dans ce contexte, la
détection précoce et la compréhension des voies d’introduction et des dynamiques de dispersion
de ces espéces invasives sont essentielles pour anticiper les risques et mettre en place des

mesures de gestion efficaces.

C’est dans cette optique que s’inscrit la présente étude sur 1’espéce invasive Portunus segnis,
un crabe bleu largement distribu¢ dans 1’océan Indien et récemment signalé dans différentes
régions du bassin méditerranéen, notamment en Tunisie, 8 Malte, et plus récemment en Algérie.
En s’appuyant sur des séquences du géne mitochondrial COI (Téléchargées depuis le NCBI),
nous avons exploré la structuration génétique de populations issues de plusieurs régions a
travers le monde (Pakistan, Singapour, Iran, Tunisie et Malte), afin de déterminer les relations
phylogénétiques entre ces populations et d’identifier 1’origine probable des individus

méditerranéens.
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I. Quelques concepts de base en biologie évolutive

I.1. Espéce

L’espece représente une unité fondamentale de la classification biologique et de I’évolution. Sa
définition a fait I’objet de nombreux débats et dépend des concepts mobilisés. Selon le concept
biologique de 1’espéce, proposé par (Mayr, 1942), une espece est définie comme « un groupe
de populations naturelles, réellement ou potentiellement interfécondes, qui sont
reproductivement isolées d’autres groupes similaires ». Ce modéle met I’accent sur 1’isolement
reproductif comme critére principal de distinction entre espéces. Toutefois, cette définition
montre ses limites lorsqu’il s’agit d’organismes asexués, fossiles ou dont les barriéres

reproductives sont incomplétes.

Face a ces limites, plusieurs autres concepts ont été proposés. Le concept phylogénétique de
I’espece, formulé par (Cracraft, 1983), définit ’espéce comme « le plus petit groupe de
populations diagnosticables partageant un ancétre commun », et met I’accent sur la monophylie
et les caracteres distinctifs hérités. Ce modele est particulierement utilisé dans les approches
cladistiques et les analyses génétiques modernes. Le concept écologique de (Van Valen, 1976)
propose quant a lui qu’une espece corresponde a un ensemble d’organismes exploitant une
méme niche écologique, soulignant ainsi I’importance de 1’adaptation aux environnements dans
la spéciation. Enfin, selon le concept évolutif de (Simpson, 1961), une espece est considérée
comme une lignée évolutive ayant sa propre tendance évolutive et son propre destin historique,

une approche utile notamment en paléontologie.

Dans les recherches actuelles, notamment en systématique intégrative, 1’espece est souvent
appréhendée comme une entité dynamique, dont la reconnaissance repose sur la convergence
de plusieurs critéres : morphologiques, moléculaires, écologiques et comportementaux (Dayrat,
2005). Cette approche pluraliste permet de mieux refléter la complexité biologique et évolutive
des organismes, en particulier dans les cas de spéciation récente ou cryptique. Ainsi, la
délimitation des especes repose aujourd’hui sur une démarche intégrative combinant différentes
sources de données, chacune apportant un éclairage complémentaire sur 1’individualité

évolutive des groupes étudiés.
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1.2. Dérive génétique

La dérive génétique est un mécanisme évolutif aléatoire qui entraine des fluctuations des
fréquences alléliques au sein d'une population, indépendamment de la sélection naturelle. Elle
est particulierement influente dans les petites populations, ou elle peut conduire a la fixation ou
a la perte d'all¢les, réduisant ainsi la diversité génétique (Fraisse, 2014). La dérive génétique
joue un role primordial dans certains scénarios de spéciation, notamment lorsqu’elle agit en
contexte d’isolement reproductif (Fraisse, 2014). L’un des cas les plus emblématiques est celui
de la spéciation péripatrique, ou un petit groupe d’individus colonise un nouvel habitat. Ce
phénomene est appelé effet fondateur, défini comme la situation dans laquelle une petite
population issue d'une population mére transporte avec elle un échantillon réduit de la diversité
génétique initiale, ce qui peut provoquer des changements aléatoires importants dans les
fréquences alléliques (Fraisse, 2014). Ces changements, dus a la dérive génétique, peuvent
rapidement entrainer une divergence génétique significative, indépendamment de toute
pression de sélection. Ainsi, lorsque ces divergences sont renforcées par I’isolement
géographique et éventuellement la sélection locale, cela peut conduire a I’apparition d’une

nouvelle espece (Fraisse, 2014).
1.3. Spéciation

La spéciation est le phénomene selon lequel une espéce donne naissance a deux ou plusieurs
especes distinctes appelées espéces sceurs. Ce processus est €galement appelé cladogenese. La
spéciation engendre non seulement de nouvelles especes, mais également de nouveaux groupes,
et toute I’histoire de 1’évolution et de I’apparition des différents phylums est le résultat de cette

spéciation (Lévéque and Agnéese, 1999).
1.3.1. Modes de spéciation

Les modes de spéciation sont traditionnellement classés selon le degré de divergence
géographique des aires de distribution des taxa en formation, ce qui a I’avantage d’en faciliter
la représentation graphique (Coyne and Orr, 2004) [Figure 01]. On différencie ainsi la
spéciation allopatrique, ou I’origine des différentes especes résulte de 1’évolution divergente de
populations qui sont géographiquement isolées I’'une de 1’autre, de la spéciation sympatrique,
ou des barrieres reproductives entre individus évoluent a I’intérieur d’une seule et méme région

géographique. Ces deux modes de spéciation se différencient donc par la géographie et par la
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possibilité de flux de génes entre les taxa durant le processus de spéciation. La spéciation
parapatrique est un intermédiaire entre ces deux modes de spéciation : dans ce cas, I’isolement
reproducteur évolue entre des populations dont les aires de distribution sont adjacentes et entre
lesquelles les échanges de geénes sont possibles, mais limités. La spéciation par « divergence
avec flux de geénes » regroupe I’ensemble des intermédiaires entre spéciation sympatrique et
spéciation allopatrique et semble étre le processus de divergence le plus fréquent, avec la
spéciation allopatrique stricte (Fitzpatrick et al., 2008). Dans le processus de spéciation
allopatrique, on distingue souvent selon la taille relative des populations impliquées (Coyne
and Orr, 2004) la spéciation par vicariance de la spéciation par « bourgeonnement » (¢galement
appelée spéciation péripatrique (Funk and Omland, 2003), [Figure 01]). Dans le premier cas,
I’isolement reproducteur évolue apres la division de ’aire de distribution d’une espece en deux
nouveaux groupes isolés, mais de tailles importantes. Dans le second cas, I’'un des nouveaux
groupes est de taille bien plus réduite que 1’autre : le plus petit groupe peut étre la conséquence
de I’isolement géographique d’une petite population ou de la migration de quelques individus

vers un habitat isolé.
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Spéciation allopatrique Spéciation Spéciation
parapatrique sympatrique

vicariance bourgeonnement

Population
originelle

Etape initiale
de la spéciation

Divergence et
évolutionde
I'isolement
reproducteur

Possible étape
de sympatrie

Figure 1: Représentation schématique des modes de spéciation en fonction du contexte
spatial ; spéciation allopatrique (par vicariance et par bourgeonnement), parapatrique et
sympatrique (Tellier, 2009). Les deux populations sont représentées en vert et en bleu, les
individus sont symbolisés par des cercles (cercle bicolore : individu hybride). Dans le cas de la
spéciation sympatrique, les fleches indiquent 1’action de la sélection divergente. Une telle
sélection peut également contribuer a la divergence en allopatrie et en parapatrie, mais n’est pas
indispensable : I’action de la dérive et ’apparition de mutations peuvent suffire pour qu’il y ait
évolution d’isolement reproducteur.

I.4. La migration en milieu marin

En zone coétiere tempérée, 70% des invertébrés benthiques présentent un cycle de vie de type
bentho-pélagique (Thorson, 1950). La phase larvaire constitue la phase dispersive et est donc
censée assurer la connectivité entre les populations (Figure 02). Selon une relation simple, plus
la phase larvaire dure longtemps et plus la connectivité entre populations distantes est supposée
importante. Dit autrement, ’homogénéisation entre populations du fait de la dispersion larvaire

est supposée en relation avec la durée de cette phase larvaire.
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Figure 2 : Schéma d’un cycle de vie bentho-pélagique

Figure 02 : Schéma d’un cycle de vie bentho-pélagique : la rétention de larves assure la
pérennité des populations locales tandis que la dispersion assure la connectivité entre
populations éloignées. Les larves peuvent également recruter dans un habitat défavorable et

disparaitre (Muths, 2006).
I1. Espéce invasive

Une espece invasive désigne un organisme vivant (animal, plante ou micro-organisme)
introduit, volontairement ou accidentellement, dans un écosystéme qui ne constitue pas son
habitat d’origine. Lorsqu’elle rencontre des conditions propices a son développement, elle se
propage rapidement, colonise le milieu et entre en compétition avec les especes indigenes,
altérant ainsi I’équilibre écologique. Au-dela de son impact sur la biodiversité, une espece

invasive peut engendrer des conséquences environnementales et économiques significatives.

I1.1. Causes de I’invasion des espéces marines

L’introduction et la prolifération des especes invasives résultent principalement d’activités
humaines, favorisant leur dispersion a grande échelle :

e Transport maritime : Les eaux de ballast des navires contiennent souvent des
organismes qui peuvent coloniser de nouveaux milieux, facilitant ainsi la dispersion

des espéces invasives (Katsanevakis et al., 2013);
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e Aquaculture et péche : Certaines especes exotiques sont introduites volontairement
dans les élevages, mais elles peuvent s’échapper et coloniser I’environnement naturel
(Occhipinti-Ambrogi, 2007);

e Ouverture du canal de Suez : Ce passage a permis ’arrivée d’especes lessepsiennes
venant de la mer Rouge, modifiant profondément les écosystémes méditerranéens
(Galil, 2008) ;

¢ Changements climatiques : L’augmentation des températures favorise 1’installation
d’especes tropicales qui s’adaptent aux nouvelles conditions marines (Zenetos et al.,

2012).

I1.2. Situation en Méditerranée

La Méditerranée est I’une des régions les plus touchées par les invasions biologiques marines.
Plus de 1000 especes exotiques y ont été recensées, modifiant la biodiversité et les chaines
trophiques locales (Zenetos et al., 2012). La partie orientale est particulierement affectée,
notamment par les espéces lessepsiennes provenant du canal de Suez. Les zones portuaires et

les lagunes constituent également des foyers majeurs d’introduction (Katsanevakis et al., 2013).

I1.3. Conséquences sur la biodiversité et les espéces autochtones

L’introduction d’especes invasives entraine des perturbations écologiques majeures. Certaines
especes invasives éliminent les especes indigenes, modifiant ainsi la dynamique des
populations (Occhipinti-Ambrogi, 2007). Dans d’autres situations, des especes envahissantes
comme des algues invasives colonisent les fonds marins, empéchant la croissance des especes
locales (Katsanevakis et al., 2013). Ajoutant a cela, la péche et I’aquaculture sont affectées par

la prolifération d’espéces non désirées, entrainant des pertes financiéres (Zenetos et al., 2012).

11.4. Les Portunidés

Les Portunidés (Portunidae) constituent une famille de crabes nageurs appartenant a 1’ordre des
Décapodes, reconnue pour la modification de leur dernicre paire de pattes en palettes natatoires,
leur conférant une grande agilité dans 1’eau. Avec plus de 300 espéces réparties principalement
dans les océans Atlantique, Pacifique et Indien, ces crustacés occupent une grande diversité de
milieux, allant des zones cotieres et estuariennes aux fonds marins plus profonds. Leur
morphologie est adaptée a la nage grace a un corps généralement aplati et des pinces robustes,

leur permettant de capturer des proies variées.
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I1.4.1. Taxonomie de la famille Portunidae (Rafinesque, 1815)

Régne : Animalia
Embranchement : Arthropoda
Sous-embranchement : Crustacea
Classe : Malacostraca
Ordre : Decapoda

Famille ; Portunidae

11.4.2. Portunus segnis (Forskal, 1775)

Portunus segnis, communément appelé crabe bleu nageur, est une espeéce de crustacé
appartenant a la famille des Portunidés et au genre Portunus (Ng et al., 2008) [Figure 03].
Originaire de 1’Indo-pacifique, cette espece a été introduite en Méditerranée via le canal de
Suez, ou elle est désormais considérée comme invasive (Castriota et al., 2022) [Figure 04]. Sur
le plan morphologique, les males présentent une carapace bleu vert foncée ornée de taches
blanches, tandis que les femelles arborent des extrémités de pattes rougeatres (Lai et al., 2010)
[Figure 03]. Son régime alimentaire est opportuniste et varie selon les saisons. Il se compose
principalement de crustacés, poissons et mollusques, bien que des annélides et des cnidaires
aient également été observés dans son estomac (Spiridonov et al., 2014). La période de
reproduction de P. segnis s’étend tout au long de 1’année, avec des pics en mai, juillet et octobre-
novembre, mais elle diminue significativement en hiver, influencée par la température et les
conditions environnementales (Mancinelli et al., 2017). En Méditerranée, cette espéce a connu
une expansion rapide, notamment en Tunisie, ou elle s’étend vers le nord et 1’est, modifiant les
€cosystemes locaux et entrant en compétition avec les especes indigenes (Castriota et al., 2022).
Son impact sur la biodiversité et les activités halieutiques nécessite une gestion adaptée pour

limiter sa prolifération et ses effets écologiques (Zenetos et al., 2012).
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Figure 3 : Portunus segnis du Golfe arabo-persique occidental (Giraldes et al., 2016). (A-D)
males, (E-H) femelles. Echelle : 1 cm (A-H).
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Figure 4 : Invasion de P. segnis de la mer méditerranée. Source : SEANOE : Office de
l'environnement de la Corse.

III. Dynamique d’invasion de Portunus segnis en Méditerranée

L’étude de (Castriota et al., 2022) a proposé une analyse approfondie de la dynamique
d’invasion, des effets écologiques et économiques ainsi que des stratégies de gestion du crabe
bleu nageur Portunus segnis en Méditerranée. Cette espece a franchi le canal de Suez depuis
1886 et, apres une phase d’implantation prolongée, connait une expansion accélérée depuis
2002 (Figure 05). L’étude s’est appuyée sur une revue systématique de la littérature et une
modélisation spatio-temporelle intégrant des indicateurs écologiques et des analyses

géographiques assistées par SIG (Systéme d’information géographique).
III.1. Voies d’invasion et distribution historique
Selon (Castriota et al., 2022) I’invasion de P. segnis se divise en trois phases (Figure 05) :

o Phase d’arrivée (1886-1923) : Premicres occurrences signalées dans le canal de Suez,

avec une premicre observation en Méditerranée a Port-Said en 1898 (la pente = 0.13).

o Phase d’établissement (1924-2001) : progression lente vers la mer Levantine, lonienne

et la Sicile (la pente = 0.91).
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o Phase d’expansion (2002—-2021) : accélération de la dispersion avec des foyers majeurs

en Tunisie, Sicile et Malte (la pente = 8.79).
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Figure 5: Courbe cumulative des occurrences de P. segnis en Méditerranée, avec indication
des trois phases du processus d’invasion : arrivée, établissement et expansion (Castriota et al., 2022).
L’astérisque (*) marque la premiére occurrence enregistrée en Méditerranée en 1898.
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L’estimation de densité par noyau [EDN] ("Kernel Density") est une méthode utilisée pour
analyser la répartition spatiale des occurrences des espéces dans une région donnée (Figure
06). Cette méthode permet de visualiser les zones de forte concentration des occurrences et
d'identifier les points chauds €cologiques ou l'espéce s'est établie durablement. Les résultats
obtenus via EDN montrent une distribution hétérogéne, avec des zones a forte densité
d’occurrences qui correspondent aux principaux points d’expansion de ’espece. Les cartes de
distribution réalisées par (Castriota et al., 2022) révelent une densification progressive des
occurrences et I’apparition de nouvelles zones de colonisation (Figure 06). L’analyse spatiale
confirme que P. segnis suit un schéma de dispersion orienté de 1’est vers 1’ouest, influencé par

des facteurs environnementaux tels que la température et la salinité (Figure 06).

L’analyse d’autocorrélation spatiale (Morans I = 0.32) révéele une dynamique de distribution
évolutive dans le temps (Figure 07). Ainsi, I’analyse des clusters et de valeurs aberrantes
("Getis-Ord Gi" et "Anselin Local Morans [") identifient des foyers persistants (points chauds)
en Tunisie, tandis que les plus anciens clusters (points froids) se situent le long des cotes
égyptiennes, palestiniennes, libanaises et syriennes (Figure 07). Dans I’analyse Getis-Ord Gi,
un score Z supérieur a 1.95 indique une zone de forte concentration statistiquement significative

(Point chaud : "hot spot"), alors qu’un score Z strictement inférieur a -1.95 marque un point
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froid "cold spot", ou la densité d’occurrences est significativement faible. Les zones de haute
densité de Portunus segnis, représentées par des points chauds, montrent une propagation active
et une forte implantation écologique, notamment en Tunisie et en Sicile (Figure 07). A
I’inverse, les points froids, situés principalement en Egypte et en Palestine, révélent des
barriéres environnementales ou écologiques qui semblent limiter son expansion vers 1’est
(Figure 07). Il est a noter que Portunus segnis a été signalée pour la premiére fois sur la cote

Algérienne, plus précisément a Jijel par (Bouraoui et al., 2023) [Figure 08].
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Figure 6: Distribution de Portunus segnis en mer Méditerranée accompagnée de la carte
cumulative de densité par noyau (Castriota et al., 2022).
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Figure 7: Résultats de I'analyse des points chauds (Getis—Ord Gi) et de 1'analyse des clusters et
des valeurs aberrantes (Anselin local Moran’s I) sur les occurrences de Portunus segnis en mer
Meéditerranée (Castriota et al., 2022).

E5.75° Aouka

E5.85° Bazoul
Port de Djen Djen

E5.95

N36:85°

Figure 8: Premier signalement de P. segnis sur la cote algérienne (Plage Aouka et Bazoul,
wilaya de Jijel). Google Earth 2025.
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IV. Portunus segnis : un défi écologique et une opportunité économique

L’introduction de Portunus segnis dans les eaux tunisiennes, notamment depuis 2014, a entrainé
des perturbations écologiques importantes. En tant qu’espéce prédatrice opportuniste, ce crabe
interfére avec les chalnes alimentaires locales, exerce une compétition trophique avec des
especes autochtones, et endommage les filets de péche, ce qui affecte indirectement les captures

d’especes commerciales traditionnelles (Castriota et al., 2022) [Figure 04 & 09].

Figure 9: A : Dommages causés aux engins de péche par le crabe bleu ; B : Dommages causés
par P. segnis aux captures de la péche artisanale dans le golfe de Gabeés (filets calés et filets
maillants) ; C : Blessures provoquées par les pinces des crabes ; D : Ecrasement du crabe a
I’aide d’un type de marteau pilon. (Souissi et al., 2024).
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La prolifération rapide de cette espece dans des zones comme le golfe de Gabes a été favorisée
par les conditions environnementales locales, et pose une menace pour l'équilibre des
écosystemes cotiers (Castriota et al., 2022; Mancinelli et al., 2017). Sur le plan économique,
I’espéce a d’abord été percue comme une nuisance majeure pour la péche artisanale, causant
des pertes économiques et opérationnelles. Toutefois, a partir de 2015, la Tunisie a commencé
a structurer une filicre d’exploitation de P. segnis, avec la mise en place d’unités de
transformation et d’exportation, en particulier vers les marchés asiatiques (Ben Abdallah-Ben
Hadj Hamida et al., 2019a; Ben Abdallah-Ben Hadj Hamida et al., 2019b; Ben Abdallah-Ben
Hadj Hamida et al., 2022; Castriota et al., 2022). Ce retournement de situation a généré de
nouvelles opportunités économiques, bien qu’une surexploitation ait €té observée récemment,
suggérant I’'urgence d’une gestion durable de cette ressource (Castriota et al., 2022; Spiridonov
et al., 2014). Ainsi, I’espece illustre une dynamique paradoxale : a la fois envahissante et
¢conomiquement valorisable, elle nécessite une régulation rigoureuse pour limiter ses impacts

négatifs tout en exploitant ses avantages potentiels.
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I. Banques de données biologiques

Une banque de données biologiques (ou base de données biologiques) est une collection
organisée d’informations biologiques, généralement accessibles en ligne, permettant le
stockage, la gestion, la consultation et I’analyse de données issues de la recherche en biologie
moléculaire, comme les séquences d’ADN, d’ARN, de protéines ou les structures 3D
(Baxevanis and Ouellette, 2005). Le NCBI ("National Center for Biotechnology Information")
est I'une des principales institutions mondiales fournissant des bases de données publiques en
biologie moléculaire, telles que GenBank (séquences d’ADN), PubMed (publications
biomédicales), BLAST (outil d’alignement), et RefSeq (séquences de référence).

I1. Alignement de séquences

L’alignement de séquences est une méthode clef en bio-informatique pour comparer des
séquences d’ADN, en mettant en évidence les régions similaires et divergentes (Jammali, 2022;
Rohmer, 2023). Il repose sur des techniques visant a maximiser un score d’alignement, le
meilleur étant qualifi¢ d’optimal. Ce procédé est particulierement utile pour 1’étude de
séquences homologues, autrement dit, issues d’un ancétre commun, qui partagent souvent des
segments conservés aux fonctions similaires (Jammali, 2022; Rohmer, 2023). Comparer ces
séquences permet ainsi de localiser des genes, prédire des fonctions ou structures conservées,
ou encore reconstituer des relations évolutives. Dans la majorité des cas, cette comparaison

s’effectue par 1’alignement des séquences (Jammali, 2022; Rohmer, 2023).
I1.1. Alignement global

L’alignement global consiste a aligner deux séquences biologiques sur toute leur longueur, de
I’extrémité 5° a I’extrémité 3°, en tenant compte de tous les caracteres, y compris les régions
peu conservées (Needleman and Wunsch, 1970). I est particulierement adapté a la comparaison

de séquences de longueur similaire et fortement homologues (Needleman and Wunsch, 1970).
I1.2. Alignement local

L’alignement local cherche a identifier les régions les plus similaires entre deux séquences, sans
nécessairement aligner ’ensemble des séquences (Smith and Waterman, 1981). Il est plus
adapté lorsque seules certaines portions des séquences sont homologues, comme c’est souvent

le cas avec des séquences de tailles ou d’origines différentes (Smith and Waterman, 1981).
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11.3. Modé¢le d’évolution moléculaires

Un modele d’évolution moléculaire décrit comment les nucléotides changent au fil du temps
dans des séquences d’ADN. Ces modeles sont essentiels en phylogénie moléculaire pour
reconstruire des arbres évolutifs fiables, calculer des distances génétiques, et estimer les taux
de mutation. Plusieurs mod¢les ont été proposés en fonction des hypothéses biologiques sous-
jacentes et de la complexité du systeme modélisé. Le modele de Jukes et Cantor (1969), dit
JC69, suppose une égalité des fréquences nucléotidiques et des taux de substitution entre toutes
les paires de bases (Jukes and Cantor, 1969). Le modéle de Kimura a deux parameétres (K80)
introduit une distinction entre transitions et transversions (Kimura, 1980). Le modele HKY 85,
proposé¢ par Hasegawa, Kishino et Yano (1985), généralise K80 en tenant compte de fréquences
inégales des bases (Hasegawa et al., 1985). Le mod¢le de Tajima-Nei (1984) affine encore cette
approche pour mieux représenter les distances évolutives dans des séquences présentant un biais
de composition (Tajima and Nei, 1984). Enfin, le modéle GTR (General Time Reversible),
fondé sur les travaux de (Tavaré, 1986), est le plus complet. Il autorise six taux de substitution
différents et des fréquences nucléotidiques variables, tout en respectant la réversibilit¢ du
processus évolutif (Tavaré, 1986). Le choix du modele dépend du type de données, de la

question biologique posée et du niveau de précision requis pour I’analyse phylogénétique.
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1. La Méditerranée

La Méditerranée s’est formée entre trois continents il y de cela 50 a 60 millions d’années entre
le bloc aftricain et le bloc eurasien (Figure 10). La mer Méditerranée représente une des régions
les plus riches au monde de par sa diversité naturelle et multiculturelle (Kessouri, 2015). La
richesse de cette mer et de ses rivages est d’ordre géographique, historique, environnementale,
géopolitique ou encore climatique (Kessouri, 2015). La Mer Méditerranée comporte des
caractéristiques dynamiques et biologiques trés variées que 1’on retrouve dans le mécanisme

global de I’océan mondial (Kessouri, 2015).
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Figure 10: Bathymétrie en kilométre de la Mer Méditerranée (Kessouri, 2015).

I.1. Description géographique des divers bassins

La mer Méditerranée se répartit en plusieurs sous bassins. Ce découpage naturel géographique
a été géostratégique pour les anciens peuples. La répartition s’est organisée autour d’un grand
nombre d’iles et de détroits. La figure 11 présente les différents bassins et détroits en
Meéditerranée. Les deux détroits les plus connus sont le détroit de Gibraltar qui représente la
porte entre la Méditerranée et ’océan Atlantique, et le détroit de Sicile qui sépare les deux
bassins occidental et oriental. Tout d’abord le bassin occidental est constitué, du bassin nord
(comprenant la Ligurie (LIG), les mers des Baléares, le bassin Provencal et le Golfe du Lion),
au sud, le bassin Algérien et la mer d'Alboran et a I’Est, la trés accidentée mer Tyrrhénienne et
le sous-bassin de Sicile. Dans le bassin oriental, on trouve la seconde partie du sous-bassin de
Sicile ainsi que les deux grands bassins Ionien et Levantin. Au nord du bassin Levantin, ’arc

égéen sépare le bassin Levantin de la mer Egée. Dans la mer Egée, le détroit des Dardanelles
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sépare la Méditerranée et la Mer Noire. A la limite entre le bassin nord-ionien et nord-levantin,
on trouve la fosse la plus profonde de Méditerranée (4600 m de profondeur) au large du Cap

Matapan. Enfin le détroit d’Otrante sépare le bassin Ionien de la mer Adriatique.
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Figure 11 : Bassins et sous bassins de la mer Méditerranée. (Millot and Taupier-Letage, 2005)

I.2. Description hydrodynamique

Le schéma (Figure 12) montre la répartition des masses d’eaux principales qui composent la
Méditerranée et leurs propriétés hydrologiques moyennes (Kessouri, 2015). Dans I'ensemble de
sa partie pélagique, cette mer est constituée de trois couches distinctes. La couche supérieure
est trés sensible et constamment exposée aux forcages atmosphériques. Cette couche contient
une sous-couche dans laquelle la densité est homogene, c’est la couche de mélange. Au-dessus
de cette couche, on trouve la trés fine couche de surface qui est trés sensible en termes de
réchauffement ou refroidissement temporaire (Figure 12). Au-dessous de la couche de
mélange, on trouve les pycnoclines saisonniere et principale. La pycnocline saisonniere est
présente seulement durant la saison estivale. Elle disparait sous l'action des forgages
atmosphériques dans la période hivernale. Dans la couche supérieure circule 1’eau d’origine
Atlantique, nommée Modified Atlantic Water (MAW) [Figure 12]. La seconde couche
correspond a la Levantine Intermediate Water (LIW), originaire de [’activité convective
intermédiaire dans le bassin Levantin (Figure 12). Cette masse d’eau est salée et chaude. Le
bassin Levantin subissant une forte évaporation est en effet caractérisé par la salinité la plus

élevée de toute la Méditerranée. La couche intermédiaire du bassin occidental est constituée de
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toutes les eaux formées dans le bassin Levantin, Crétois et Egéen qui se mélangent au détroit
de Sicile lors du passage vers le bassin occidental (Figure 12). (Millot, 2013) suggere d’appeler
cette masse d'eau Eastern Intermediate Water (EIW). Enfin, on trouve une couche profonde
plus dense (masse volumique > 1029 kg.m™), a I’est constituée suivant les périodes, d'eau
formée dans 1'Adriatique Sud ou de la Cretan Deep Water (CDW), originaire du bassin Crétois,
et a I’ouest constitu¢e de la Western Mediterranean Deep Water (WMDW) originaire du nord-

ouest du bassin Provencal.

Straits of Gibraltar Straits of Sicily

[ 1 I 1
10W o 10°€ 20 0E  Longitude

Figure 12 : Schéma simplifié¢ de la circulation en 3 couches de la Méditerranée, le long d’une
radiale du détroit de Gibraltar, a la mer Levantine (Kessouri, 2015).

La circulation générale en Méditerranée est souvent qualifiée de méridienne, anticyclonique en
surface et cyclonique en profondeur, structurée autour de mouvements est-ouest dans les
différentes couches d’eau (Figure 13). En surface, les eaux atlantiques peu salées pénétrent par
le détroit de Gibraltar et circulent d’ouest en est a travers tout le bassin (Pinardi and Masetti,
2000) [Figure 13]. Ces eaux subissent un réchauffement et une augmentation de salinité¢ en
chemin, avant de plonger dans la couche intermédiaire a 1’est du bassin, formant la Levantine
Intermediate Water (LIW) (Millot and Taupier-Letage, 2005). Cette eau intermédiaire retourne
ensuite vers [’ouest a des profondeurs moyennes, en passant par le détroit de Sicile. En hiver,

dans certaines régions spécifiques comme le Golfe du Lion ou la mer Adriatique, des eaux tres
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denses se forment en surface et plongent pour former la couche profonde (Group, 1970; Testor
and Gascard, 2005). Enfin, une sortie d’eaux profondes et intermédiaires méditerranéennes se
fait par le détroit de Gibraltar, équilibrant I’entrée des eaux atlantiques en surface. Ce systeme
en trois couches superposées constitue un circuit thermohalin fermé influencé par les forcages

climatiques, 1’évaporation et la morphologie du bassin (Robinson et al., 2001).
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Figure 13: Circulation générale de surface dans la mer (Millot and Taupier-Letage, 2005).

II. Matériel et Méthodes

I1.1. Problématique et objectif de I’étude

Le crabe bleu Portunus segnis (Forskal, 1775), espéce indigéne de 1’océan Indien, fait
aujourd’hui I’objet d’une attention croissante en raison de son expansion rapide dans le bassin
méditerranéen, ou elle est considérée comme invasive. Sa présence a été récemment signalée
sur la cote Est algérienne, notamment dans la région de Jijel, soulevant des interrogations quant
a son origine, ses voies d’introduction et sa dynamique de dispersion dans cette zone. Dans ce
contexte, la compréhension des relations phylogénétiques et de la connectivité¢ entre les
populations méditerranéennes et celles de 1’aire d’origine constitue une étape cruciale pour
retracer les voies de colonisation de cette espéce. L’analyse de séquences du géne mitochondrial
COI d’individus provenant de différentes régions (Pakistan, Iran, Singapour, Tunisie et Malte)
permet d’explorer les affinités génétiques entre ces populations et d’identifier les haplotypes
partagés ou distincts. En couplant des approches phylogénétiques et des réseaux d’haplotypes,

il devient possible de proposer des hypothéses sur 1’origine probable des populations
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méditerranéennes et d’évaluer le degré de connectivité génétique entre elles. La présente étude
vise a déterminer 1’origine potentielle des populations de P. segnis récemment établies en
Algérie, en particulier dans la région de Jijel, et a évaluer leur relation avec les populations de

I’océan Indien et des autres localités méditerranéennes.

I1.2. Acquisition des séquences d'ADN

Les séquences du gene mitochondrial cytochrome ¢ oxydase sous-unité I (COI) de Portunus
segnis ont été extraites de la base de données du NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov) et
téléchargées sous format FASTA (Figure 14). Ces séquences correspondent a des individus
prélevés dans différentes régions du monde. Le tableau 01 synthétise les localités

d'échantillonnage ainsi que les acronymes attribués a chaque individu de P. segnis.

BE  An official website of the United States government Here's how you know ~

National Library of Medicine

National Center for Biotechnology Information

Nucleotide Nucleotide v portunus segnis COI Summary  Search |
Create alert Advanced GenBank Help
GenBank (full)
Species Summary ~ 20 per page ~ Sort by Default order ~ FASTA gnd to: ~  Filters: Manage Filters
Animals (86) i
Customnize ... 'ASN.1 d -
See coi coitus interruptus in the Gene database { ces pn
Molecule types coi reference sequences (XML | [Tree]
genomic DNA/RNA (86) INSDSeq XML lis (85)
Customize .. TinySegq XML~ ©n ficus (1)
Items: 1 to 20 of 86 . '
Source databases ! Feature Table - Clipboard
INSDC (GenBank) (86) F ! Accession List :‘a -
Cust .
ustomize [ Portunus segnis isolate 211 _PsCh cylochrome ¢ oxidase subunit | (€€ @ List i k -
Sequence Type 1. mitochondrial GFF3 ] I
Nucleotide (26) 631 bp linear DNA
Genet Accession: MFE70483.1 Gl: 1247010791 Summary ¥
genete Protein  Taxonomy Sort by
Default ord I
Mitochondrion (26) GenBank FASTA Graphics Ao ¥ R
Create File |
Sequence length - ! ) Enis"[Organism] OR
Gustom fange... (] Portunus segnis isolate Z8 PsCh cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI s [ALL Fields]) AND
2. mitochondrial COT[Al]l Fields]
Release date 631 bp linear DNA
Custom range. Accession: MF670482.1 Gl: 1247010789 “
Dratain  Tavanamu

Figure 14: T¢léchargement des séquences de I’ADN mitochondrial COI de P. segnis depuis
le NCBI sous format Fasta.
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Tableau 1 : Acronymes, localités d'échantillonnage, et couleurs utilisées pour les haplotypes
des individus de P. segnis.

Code Signification Couleur haplotype
PSP Portunus segnis Pakistan ‘

PSS Portunus segnis Singapour ‘

PSI Portunus segnis Iran (]

PST Portunus segnis Tunisie

PSM Portunus segnis Malte

I1.3. Alignement des séquences

L'alignement multiple des séquences a été réalis¢ a I'aide du logiciel BioEdit (version 7.7.1).
Cette étape est cruciale pour identifier les régions homologues entre les séquences et détecter
les variations nucléotidiques, telles que les substitutions, les insertions et les délétions, qui sont
essentielles pour les analyses phylogénétiques ultérieures (Figure 15). L’alignement final a

abouti a une matrice de séquences alignées, de 587 paires de base (pb).

)’ BioEdit Sequence Alignment Editor — a X
File Edit Sequence Alignment View Accessory Application RNA Options Window Help
= D

% FA\Boudraf_Kadri\Boudraf\Data_Boudraf_Aligner.fas
H & |Courier New S B 32 total sequences

v ite | Selection:0 Sequence Mask: None Start
i E Overvrte | o ostion: 191 Numbering Mask: None et at]!
_—— o G . e T1hE Seroll L =1

€ 1DI3T oo BTN o RIat Sl 0

R RN RN RN R R R NN IENERR] RN R RN

S0

RN RN RN ]

PSTOL
PSPO7
PSPOS
PSPO4
PSPO3
PSP02
PSPO1
PSS10
PSS09
PSsS08
PSS07
PSS05
PSS04
PssS03
£SS02
PSS01
PSMO1
PSIO1
PSI14
PSI13
pPSI12
PSI11
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PSI08 TTAT 5 q

PSIO07 3 TAATAATTTTCTTTATGGTTATGCC ATG, 3G T > SCCATTAATGCTAG
PSIO6 “TTTTGTAATAATTTT CTT CATAGTTATCCCAATTTTTATT GG 3 G ATTAATGC

. . T

HMEEEEadadEd

Figure 15: Alignement des séquences de P. segnis par le logiciel BioEdit.
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11.4. Sélection du mod¢éle de substitution

Le logiciel MEGA ("Molecular Evolutionary Genetics Analysis", version 11) a été utilisé pour
déterminer le modele de substitution nucléotidique le plus approprié pour les données alignées.
La sélection du modele s'est basée sur le critere d'information bayésien (BIC), qui permet
d'identifier le modele offrant le meilleur compromis entre complexité et ajustement des
données. Il est a noter que le modele HKY+G (Hasegawa, Kishino et Yano + Gamma
distribution) a présenté la valeur BIC la plus petite et par conséquent, il a été choisi comme le

meilleur modele pour la construction de I’arbre phylogénétique.
IL.5. Construction de 'arbre phylogénétique

L’arbre phylogénétique a été construit en utilisant la méthode du Maximum de Vraisemblance
(Maximum Likelihood, ML) implémentée dans le logiciel MEGA. Cette méthode est reconnue
pour sa robustesse dans l'inférence des relations évolutives entre les espéces. L'arbre obtenu a
été évalué par un test de bootstrap avec 1000 réplicas pour estimer la fiabilité des branches.
L’arbre phylogénétique a été enraciné en utilisant le crabe vert (Carcinus maenas) comme

groupe externe.

I1.6. Analyse des haplotypes

L'analyse des haplotypes a été réalisée a I'aide du logiciel Network (version 10), en utilisant la
méthode du "Median-Joining". Cette méthode permet de visualiser les relations entre les
différentes variantes génétiques (haplotypes) au sein d'une population. Cette approche est
essentielle pour comprendre la structure génétique et la diversité au sein de P. segnis, ainsi que
pour inférer les relations évolutives entre les haplotypes identifiés. Les couleurs utilisées pour

les différentes régions d’échantillonnage de P. segnis sont portés dans le tableau 01.
I1.7. Analyse phylogénétique

L’analyse de la diversité génétique de I’espece invasive P. segnis a été réalisée a partir de
séquences non codantes alignées d’une région de 587 pb. Deux groupes géographiquement
distincts ont été¢ considérés : GO1 (comprenant des individus originaires du Pakistan et de
Singapour, voir chapitre résultats et discussions) et GO2 (comprenant des individus originaires
d’Iran, de Tunisie et de Malte, voir chapitre résultats et discussion). Les analyses ont été
effectuées a I’aide du logiciel DnaSP v5, qui permet d’estimer divers paramétres de diversité
nucléotidique ainsi que des tests de neutralité. Pour chaque groupe, les indices suivants ont été

calculés : le nombre de sites polymorphes (S), le nombre total de mutations (Eta), la diversité
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nucléotidique (m), la diversité¢ attendue sous neutralité Théta (0), et le test de D de Tajima.

Sachant que :

Le nombre de sites polymorphes (ou sites de ségrégation), noté "S", correspond au
nombre de positions dans 1’alignement de séquences ou au moins deux nucléotides
différents sont observés (variation entre les séquences). Par conséquent, c’est un
indicateur de la diversité génétique ; plus "S" est élevé, plus il y a de variations dans le
groupe étudié.

"Eta" désigne le nombre total de mutations observées dans I’ensemble des séquences.
Contrairement a "S", "Eta" prend en compte chaque événement muté, méme si plusieurs
mutations ont lieu sur un méme site. Alors, elle donne une estimation plus fine du niveau
de mutation dans un groupe.

"Theta" () est une estimation de la diversité génétique attendue sous le modéle neutre,
calculée a partir du nombre de mutations observées (ou des sites polymorphes). Elle
permet d’évaluer si la diversité observée correspond a celle attendue sous 1’hypothese
de neutralité (pas de sélection).

La diversité nucléotidique (m) représente la probabilité moyenne que deux séquences
choisies au hasard dans I’échantillon différent par un ou plusieurs nucléotides.
Elle est calculée comme la moyenne du nombre de différences nucléotidiques par site
entre toutes les paires de séquences. Elle est calculée comme la moyenne du nombre de

différences nucléotidiques par site entre toutes les paires de séquences.

Qe
ﬂ':(T)ZT

2/ 4<j

Ou djj est le nombre de différences entre les séquences 1 et j, et L est la longueur de la

séquence. Signification :

Plus & est élevé, plus la diversité génétique est importante au niveau des séquences

nucléotidiques.

e Test de D de Tajima : il compare deux estimations de la diversité génétique :
n (diversité observée)

0 (diversité attendue sous neutralité)
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Formule :

T —6

écart-type de la différence

D = 0 — Neutralité (pas de sélection, population stable).
D <0 — Exces de mutations rares — expansion démographique ou sélection purifiante.

D > 0 — Exceés de mutations fréquentes — réduction de population ou sélection balancée.
Signification statistique : souvent testée avec une valeur P, et on note le seuil de

significativité (ex. P < 0.05, P < 0.01).

25



Chapitre 03 : Résultats et
Discussions




Chapitre I1II : Résultats et Discussions

PSS10
PSS02
PSP02
PSP04
PSPO7
PSS01

] pakistan
] Pakistan
] pakistan

] singapour

s6] PSP01
PSS09 | singspour
PSS08 | singzpour

86 | PSP05 } _
Pakistan

100 PSS04
PSS07 ]sngaw
*1 pssos
as PSS03 7 sngapour
[ L PSP03 | Pakitan
PSI08
- PSI07
PSI02

PSI14
PSI13
PSI04
PSI09
PSI06
PSI03
PSI05
PSI01
PSI10
o] PSI2
s+ PSH1 |
_[— PSTO1 ] Tunisie
PSM01 | make
Carcinus maenas

Iran

30

ps

oz

Figure 16: Arbre phylogénétique de P. segnis par la méthode de Maximum de vraisemblance.

L’analyse phylogénétique réalisée a partir des séquences du gene mitochondrial COI chez
Portunus segnis a mis en évidence une structuration génétique clairement différenciée selon les
zones géographiques d’origine des individus. L’arbre obtenu révele la présence de deux clades
majeurs, reflétant une divergence évolutive potentiellement associée a des barrieres
géographiques et/ou écologiques (Figure 16). Le premier clade regroupe exclusivement des
individus issus des régions indopacifiques, en I’occurrence du Pakistan et de Singapour (Figure
16). Ce groupe se distingue par un fort soutien statistique (valeur de bootstrap de 100),
traduisant une homogénéité génétique marquée malgré 1’éloignement géographique relatif des
sites d’échantillonnage (Figure 16). L arborescence interne de ce clade révele plusieurs sous-
structures génétiques bien définies (bootstrap compris entre 66 et 86), suggérant une diversité
intra-clade non négligeable, mais également une connectivité génétique forte entre les deux

régions (Pakistan & Singapour) [Figure 16].
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Figure 17: Réseau d’haplotype de P. segnis.

L’absence totale d’individus méditerranéens dans ce clade suggere que cette lignée ne constitue
pas la source d’introduction des populations actuellement établies dans le bassin méditerranéen
(Figure 16). En revanche, un second clade regroupe la majorité¢ des séquences obtenues en
provenance de I’Iran, ainsi que les deux individus méditerranéens inclus dans cette étude, a
savoir ceux provenant de la Tunisie (PSTO1) et de 1a Malte (PSMO1) [Figure 16]. Méme si le
soutien statistique au sein de ce groupe est plus variable (bootstrap de 25 a 85), la proximité
génétique évidente entre ces trois origines géographiques suggere fortement 1’existence d’un
lien évolutif direct (Figure 16). Les individus tunisiens et maltais ne forment pas de groupes
distincts, mais apparaissent intégrés au sein de la variabilité iranienne, situ¢ dans le nord-ouest
de I’océan Indien, en particulier au niveau des cotes iraniennes. Parallélement a 1’analyse
phylogénétique, le réseau d’haplotypes basé sur les séquences du COI a révélé une structuration
génétique concordante avec les résultats précédemment obtenus (Figure 17). Le réseau met en
évidence une séparation claire entre les individus méditerranéens (Tunisie et Malte), iraniens,
et indopacifiques (Pakistan, Singapour). Les haplotypes iraniens (en bleu) apparaissent
largement diversifiés et majoritairement uniques (haplotypes privés), indiquant une diversité
génétique ¢€levée dans cette région (Figure 17). En revanche, les individus de Tunisie (vert) et
Malte (orange) se positionnent au sein du méme agrégat que les séquences iraniennes, suggérant

une affiliation génétique directe a ce réservoir originel (Figure 17). A 1’opposé, les individus
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du Pakistan et de Singapour (en rouge et noir) forment un noyau haplotypique distinct,
caractérisé¢ par un haplotype central dominant partagé par plusieurs individus (notamment
PSP07), entouré de dérivés proches, ce qui est typique d’une expansion récente a partir d’ un
haplotype ancestral commun (Figure 17). En outre, I’étude de (Bouraoui et al., 2023) signale
la toute premiére observation officielle de Portunus segnis en Algérie, précisément sur la cote
de la wilaya de Jijel, dans deux sites bien localisés (Plage de Aouka & plage de Bazoul). Ces
observations ont été faites en aolit 2022 et reposent sur des captures réalisées par des pécheurs
artisanaux, puis confirmées par une analyse morphologique comparative des spécimens
collectés. Ce signalement constitue ainsi le premier enregistrement scientifique officiel de
I’espece sur les cotes algériennes. Cette découverte s’inscrit pleinement dans la dynamique
d’expansion décrite par (Castriota et al., 2022) [voir chapitre I], et correspond a une
prolongation géographique vers 1’ouest au-dela des foyers déja établis en Tunisie, en Sicile et
a Malte. Elle confirme la phase d’expansion rapide (2002-2021) et suggere que cette
dynamique se poursuit désormais vers 1’Algérie, avec Jijel comme nouveau point de
colonisation. Les résultats de (Castriota et al., 2022), fondés sur des méthodes d’analyse spatiale
telles que I’estimation de densité par noyau (EDN), I’autocorrélation spatiale (Moran’s I) et les
tests de cluster (Getis-Ord Gi), avaient identifié les régions de 1’Est tunisien comme des points
chauds. L’observation algérienne, bien que récente, étend ces foyers potentiels en validant une
projection ouest-méditerranéenne cohérente. De plus, les conditions environnementales
similaires entre les coOtes tunisiennes et la région de Jijel (température, salinité, courants)
renforcent la plausibilité écologique de cette expansion, et appellent a actualiser les cartes de
risque d’invasion en y intégrant la fagade algérienne. Dans ce contexte, et compte tenu de la
récente détection de P. segnis sur la cote est algérienne (région de Jijel), il est scientifiquement
pertinent de formuler des hypothéses quant a I’origine des populations établies dans cette zone.
L’absence actuelle de séquences algériennes dans les bases de données publiques (telles que le
NCBI) ainsi que dans 1’arbre phylogénétique généré dans le cadre de cette étude limite les
conclusions directes. Néanmoins, les proximités phylogénétiques observées entre les individus
méditerranéens (Tunisie et Malte) et les individus iraniens permettent de proposer, a titre
d’hypothéese, que les populations récemment observées en Algérie pourraient dériver de la
méme lignée. Cette hypothese est par ailleurs consolidée par 1’analyse du réseau d’haplotypes,
qui ne révele aucun lien haplotypique direct entre les populations méditerranéennes (Tunisie &
Malte) et celles du groupe indopacifique (Pakistan & Singapour). Une telle configuration
génétique soutient ainsi davantage le scénario d’une introduction méditerranéenne via la région

iranienne, plutdt qu’une dispersion directe depuis le Pakistan ou Singapour. Deux mécanismes
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d’introduction non exclusifs peuvent ainsi étre envisagés. Le premier repose sur une dispersion
secondaire a partir de foyers méditerranéens déja établis (notamment en Tunisie ou a Malte),
via des processus de transport passif tels que la dérive larvaire ou les activités maritimes
régionales (trafic de navires, transport d’organismes par ballast). Le second scénario postule
une introduction primaire indirecte depuis 1’Iran, ayant potentiellement transité par plusieurs
¢étapes de colonisation dans I’Est méditerranéen, avant d’atteindre les cotes algériennes. Ce
mode de dispersion pourrait avoir ét¢ facilité par les voies maritimes internationales, les
échanges halieutiques, ou encore les modifications environnementales favorisant
I’établissement de cette espéce opportuniste.

Tableau 2 : Résultats des analyses de diversité génétique pour les deux groupes GO1 et GO2.

N : nombre de séquences, S : Nombre de sites polymorphes, Eta : Nombre total de mutations,
n : diversité nucléotidique et Theta (0) : diversité attendue sous neutralité.

Groupe ’ Orlgln.e N S Eta = Theta D de Tajima (P
géographique () value)
GO01 Pakistan, Singapour 15 111 115 0.028 0.062 —2.38 (*¥*%*)
G02 Iran, Tunisie, Malte 16 74 78 0.032 0.040 —0.82 (n.s.)

En complément des approches phylogénétiques et de réseau d’haplotypes, les analyses de
diversité¢ génétique menées sur les clades GO1 et GO2 de Portunus segnis ont mis en évidence
des différences notables dans les dynamiques évolutives entre les zones géographiques de deux
groupes (Tableau 02). Le groupe GO1, représentatif de la région de Pakistan et Singapour,
présente un niveau ¢élevé de diversité génétique (m = 0.028; 6 = 0.062) et une valeur de D de
Tajima fortement négative et significative (-2.38, P < 0.001), suggérant une expansion
démographique récente ou une sélection purifiante (Tableau 02). En revanche, le groupe G02
(Iran, Malte et la Tunisie) montre une diversité modérée (r = 0.032 ; 6 = 0.040) et une valeur
non significative de D de Tajima (—0.82), indiquant une évolution proche de la neutralité
(Tableau 02). Ces résultats soutiennent [’hypothése selon laquelle 1’invasion de Ia
Méditerranée par P. segnis pourrait résulter d’un événement de colonisation récent a partir
d’une population source asiatique, suivi d’un établissement progressif. La réduction de diversité
attendue dans les populations "envahissantes" (G02) n’est pas fortement marquée ici, ce qui

pourrait refléter une introduction multiple ou un effectif fondateur non négligeable.
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Conclusion

L’¢tude phylogénétique et haplotypique de Portunus segnis a permis de mettre en évidence les
relations évolutives entre différentes populations mondiales et méditerranéennes. L’absence de
liens génétiques directs entre les populations méditerranéennes et celles du Pakistan ou de
Singapour, ainsi que la forte proximité entre les séquences de Tunisie, Malte et Iran, suggerent
que les populations établies en Méditerranée proviennent probablement d’un réservoir

génétique situé sur les cotes iraniennes.

Ces observations sont par ailleurs soutenues par les analyses de diversité génétique comparant
les groupes GO1 (Pakistan/Singapour) et G02 (Iran, Tunisie, Malte). Le groupe GO1 présente
une diversité génétique relativement élevée (m=0.028 ; 6 = 0.062) et un déséquilibre significatif
du test de Tajima (D =-2.38 ; P <0.001), indiquant une expansion démographique récente ou
une sélection purifiante. En revanche, le groupe G02 présente une diversité modérée (m = 0.032
; 0=0.040) et une valeur de D de Tajima non significative (D =—0.82), reflétant une dynamique
plus stable et conforme a une évolution neutre. La réduction attendue de diversité dans les
populations du groupe (G02), pourrait refléter soit une introduction multiple, soit un effectif

fondateur relativement élevé.

L’observation récente de P. segnis sur la cote algérienne (Jijel), rapportée pour la premiére fois
en 2023, s’inscrit ainsi dans une dynamique d’expansion géographique ouest-méditerranéenne.
Elle renforce I’hypothése d’une dispersion secondaire a partir de foyers déja établis en Tunisie
ou a Malte, probablement facilitée par la dérive larvaire, les courants marins, ou encore les
activités maritimes telles que le trafic de navires. La similarité environnementale entre les zones
colonisées (température, salinité, structure des habitats) pourrait €également avoir favorisé le

succes de I’installation de cette espece opportuniste.

Ces résultats soulignent I’importance de mettre en place une surveillance génétique continue
des populations envahissantes dans toute la région méditerranéenne, ainsi qu’une mise a jour
réguliere des cartes de risque d’invasion. La présence croissante de Portunus segnis, crabe bleu
nageur appartenant a la famille des Portunidae, représente une menace sérieuse pour les
écosystemes marins indigénes, notamment par la compétition avec les especes locales, la
prédation sur certaines ressources halieutiques, et les modifications potentielles des chaines
trophiques. Par ailleurs, les retombées économiques peuvent étre significatives, en particulier

pour les pécheries artisanales déja vulnérables.

Dans ce contexte, il devient urgent de formuler et d’appliquer des stratégies de gestion adaptées,

intégrant des approches de biovigilance, des plans de contrdle ciblé, ainsi que des campagnes
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de sensibilisation. En fin de compte, cette étude met en lumicre 1’apport décisif de I’approche
phylogénétique et populationnelle dans la compréhension des dynamiques d’invasion
biologique, fournissant une base scientifique solide pour orienter les politiques de conservation

et de gestion durable des ressources marines en Méditerranée.
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