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Avant-propos

Ce travail s'inscrit dans le cadre de I’obtention du diplome de Master en Hydrobiologie
Marine et Continentale. C'est une étude des structures génétiques des populations
de Patella rustica (Linnaeus, 1758) (Gastropoda: Prosobranchia) au niveau de la cote
algérienne et sur une zone élargie entre la Méditerranée et I'Atlantique basée sur les données
moléculaire du Docteur BOUZAZA Z. (24 séquences de la portion du gene mitochondrial
"COI " obtenues au laboratoire CIBIO de Porto, Portugal) obtenues pendant de son étude
phylogénétique et phylogéographique de quelques patelles de la zone médiolittorale

algérienne qui s’est étalée de 2009 a 2012.

Le présent travail est donc basé sur la manipulation bioinformatique (incluant
plusieurs programmes) des 24 séquences comparées a d'autres séquences COI tirées du
GenBank (NCBI).

Nous espérons apporter une nouvelle contribution et répondre aux questions qui sont

restées sans réponse lors des derniéres études phylogéographiques réalisées sur P. rustica.



Résumé

Une étude des structures génétiques des populations de Patella rustica (Linnaeus, 1758)
(Gastropoda : Prosobranchia) a été établie au niveau de la cote algérienne ainsi que sur une

zone étalée entre la Méditerranée et I'Atlantique.

Ce travail a été réalisée en se basant sur 167 séquences de la portion du géne mitochondrial
Cytochrome Oxydase | "COI" tirées du NCBI (GenBank) appartenant a P. rustica et prélevés
depuis plusieurs stations situées entre la Méditerranée et I'Atlantique dont 24 séquences sont
issues de 7 stations de la cote algérienne [Vieille calle ElI Kala (VK), Rocher Noir (RN),
Ziama Mensouria (ZM), Figuier Plage (FP), Bérard (BE), Cap Ivi (CV) et Stidia (ST)].

Dans le but de trouver des modéles de structures geénétiques des populations
de P. rustica bien établies a I'échelle locale (cOte algerienne) et a I'échelle élargie
(Méditerranée/Atlantique), des analyses phylogénétiques et phylogéographiques ont été
réalisée a l'aide de plusieurs programmes de bioinformatique (FinchTv, BioEdit, Megab,
NetWork, DnaSp et Arlequin).

Les résultats ont montré que les populations de P. rustica sont issues d'une récente expansion
due a un effet entonnoir. Par ailleurs, 5 nouveaux haplotypes algériens non répertoriés dans le
NCBI ont été révélés. Les résultats de I'Analyse MOléculaire de VAriance (AMOVA) ont
montré que les populations de I'est de la cote algérienne (VK, RN, ZM et FP) sont bien
séparées des populations de la région ouest (ST, CV et BE). L'étude phylogéographique
élargie a montrée que le détroit Siculo-tunisien était la limite entre les populations de la
Méditerranée orientale et les populations de la Méditerranée occidentale ainsi que

I'Atlantique.

Enfin, il semblerait que les courants marins frontaux soit la cause de cette divergence créant

une barriére invisible entre les différentes populations de P. rustica.

Mots clé: Bioinformatique, patelles, phylogéographie, haplotypes, cote algérienne, Barriére
courantologique, Méditerranée/Atlantique,
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Abstract

A study of the population genetic structures of the limpet Patella rustica (Linnaeus, 1758)
(Gastropoda: Prosobranchia) has been established on the Algerian coast as well as on a spread

area between the Mediterranean and the Atlantic.

This work was carried out on 167 sequences of the portion of the mitochondrial gene
Cytochrome Oxydase | "COI" taken from NCBI (GenBank) belonging to P. rustica and
sampled from several stations located between the Mediterranean and the Atlantic including
24 sequences from 7 stations on the Algerian coast [Vieille calle El Kala (VK), Rocher Noir
(RN), Ziama Mensouria (ZM), Figuier Plage (FP), Bérard (BE), Cap Ivi (CV) and Stidia
(ST

In order to find models of population genetic structures of P. rustica well established at the
local scale (Algerian coast) and at the enlarged scale (Mediterranean / Atlantic), phylogenetic
and phylogeographic analyzes were carried out at the help of several bioinformatics programs
(FinchTv, BioEdit, Mega5, NetWork, DnaSp and Arlequin).

The results showed that the populations of P. rustica started from a recent expansion due to a
bottleneck effect. In addition, 5 new Algerian haplotypes never listed in the NCBI were
revealed. The results of the MOlecular Analysis of VAriance (AMOVA) showed that the
populations of the east of the Algerian coast (VK, RN, ZM and FP) are well separated from
the populations of the west region (ST, CV and BE) . The extended phylogeographic study
has shown that the Siculo-Tunisian Strait is the limit between the populations of the eastern

Mediterranean and the populations of the western Mediterranean as well as the Atlantic.

Finally, it seems that the frontal currents are the cause of this divergence creating an invisible

barrier between the different populations of P. rustica.

Keywords: Bioinformatics, limpets, phylogeography, haplotypes, Algerian coast, current

barrier, Mediterranean / Atlantic.
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Liste des abréviations

ADN: Adénosine DésoxyriboNucléique.

ADNmMt: ADN mitochondrial.

AMOVA: Analysis of Molecular Variance (analyse de la variance moléculaire).
AOF: Almeria-Oran Front, (Front Almeria-Oran)

ARNr: Acide Ribonucléique ribosomique.

AW: Atlantic Water, (Eau de 1’ Atlantique).

CIBIO: Center in Biodiversity and Genetic Resources (Centre de Biodiversité et des
Ressources Génétique)

COl: Cytochrome Oxydase I.

ddl : degré de liberté

Fct: Indice de fixation entre les groupes

Fsc: Indice de fixation entre les populations a I'intérieur d'un groupe.

Fst: Indice de fixation intra-population

Hd: Diversité Haplotypique.

ML: Maximum likelihood (Maximum de vraisemblance).

MO: Mediterranean Out (Sorties de la Méditerranée).

MW : Méditerranée Water, (Eau de la méditerranée).

NCBI : National Center for Biotechnology Information

NS: non significatif

Pb: Paire de bases. Unité de longueur pour les séquences d‘acides nucléiques
PCR: Polymérase Chain Reaction (Réaction en Chaine par Polymérase).
WOoRMS: World Register of Marine Species.

= - Diversité nucléotidique

S : Nombre de site de ségrégation
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Introduction

Les Patellidae (Gastéropodes: Prosobranches) représentent un des éléments-clés de la composante
zoologique des écosystemes médiolittoraux de la Méditerranée, ou ils occupent de nombreux
espaces tout en régulant la dynamique écologique de la zone intertidale. 1l s'agit, d'un maillon
important du réseau trophique, protecteur du littoral par leur implication effective dans la bio-
érosion des substrats rocheux ; Ainsi qu’un bio-indicateur de la qualité sanitaire du milieu marin.
Les Paellidae s'impliquent directement en tant que consommateurs de microalgues telles que les
diatomées (Ce sont des Gastéropodes racleurs), et en broutant les petits "macrophytes” ou des
détritus de macroalgues (herbivores), tout en étant une proie favorite pour de nombreux Crustacés
(crabes: Pachygrapsus marmoratus, Eriphia verucosa, Liocarcinus navigator et Carcinus maenas),
Echinodermes (étoile de mer Echinaster séposinus) et Oiseaux marins (goéland Larus audouini et

L. miahellis).

Ces Mollusques participent aussi a I'amélioration des habitats (batisseurs) a travers la bio-érosion
des substrats rocheux en décapant la roche pour y récupérer les végétaux endolithes (Delanoy et al,.
2016). Les patelles ont un stade larvaire pélagique au mouvement passif influencé par les différents

courants marins.

De ce fait, les études portant sur leur génétique des populations sont tres importantes puisqu'elles
nous permettent d'avoir une bonne idée sur la connectivité entre les différents groupes de leurs
populations et sur le réle que peuvent avoir les courants marins et barrieres marines dans cette
connectivite. Ces barrieres marines peuvent étre dues aux interactions entre masses d’eau ayant
différentes propriétés physico-chimiques (les fronts océaniques, les zones a fort gradient de
température, salinité, densité...). Parmi les barriéres marines les plus connues en Méditerranée, il y
a le front Almeria-Oran considéré comme un point chaud de différenciation génétique chez
plusieurs espéces de Mollusques tels que Mytilus galloprovincialis et Stramonita haemastoma
(Bouchenak-khelladi et al., 2008; Patarnello et al., 2007; Reuschel et al., 2010). Par ailleurs, il a
été detecté dans plusieurs études que le détroit siculo-tunisien peut étre aussi considéré comme
barriére oceéanique au sein de la Méditerranée, separant le bassin occidental influencé par le courant
atlantique du bassin oriental (Bahri-sfar et al., 2000; Mejri et al., 2009). 1l y a quelques années, El
Ayari (2015) a détecté que le front du golf de Bejaia a été considérée comme barrieres au flux
génique en Mediterranée occidentale chez deux mollusques Marins, Mytilus galloprovincialis et
Stramonita haemastoma. Ces courants peuvent étre des éléments importants dans la creation de

modeéles de structures de populations, ce qui nous conduit a faire des études phylogéographique

-



Introduction

pour mieux comprendre l'impacte de ces courants sur la connectivité entre les différentes

populations des patelles de Méditerranée et la cOte algérienne.

Plusieurs études ont été réalisées sur la génétique des populations des patelles en Méditerranée et en
Atlantiques. Nous pouvons citer les travaux de Sa Pinto et al., (2008) sur la phylogénie et la
phylogéographie de quelques Patelles de I’Est Atlantique et la Méditerranée montrant qu'il y avait
une relation étroite entre I'hydrodynamisme et le flux des génes dans la connectivité entre les
différentes populations des patelles du genre Patella de la Méditerranée et de I'Atlantique. Plus tard,
Ribeiro et al., (2010) avaient montré dans leur étude sur les récents changements dans la
distribution et la diversité génétique de Patella rustica des cotes atlantiques ibérique.

En Algérie, les études portant sur la phylogéographie des espéces marines sont rares. Nous pouvons
citer les travaux de Bouzaza (2012) sur la phylogénie te la phylogéographie de quelques patelles de
la cote algérienne. Les travaux de Bouzaza et Mezali (2013) sur la phylogénie et la
phylogéographie de Patella rustica et P. ferruginea. Récemment, Kallouche et al., (2018) avaient
fait une étude sur la caractérisation moléculaire de quelques espéces du genre Patella montrant
quelques structures génétiques des populations de trois especes de patelles (P. rustica, P. ferruginea
et P. caerulea). Enfin, Bouzaza (2018) avait montré dans son étude taxinomique, phylogénétique,
phylogéographique et démographique de quelques especes de patelles (P. ferruginea, P. caerulea et
Cymbula safiana) que I'espéce P. caerulea montrait des structures de population bien établies et
bien équilibrées contrairement a P. ferruginea qui montrait une structure de population en étoile

issue d'une récente expansion.

Notre étude est une analyse des structures génétiques de quelques populations de Patella rustica
vivant sur quelques stations des cotes méditerranéennes (dont I'Algérie) et atlantiques dans le but

d'avoir une idée sur les courants marins pouvant induire ces structures.

!
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I. Notions et principes de base
1.1 Le concept de ’espéce

L’espéce, unité systématique de base, a été définie par Mayr (1942) comme "un groupe de
populations naturelles réellement ou potentiellement interfécondes, isolé de tout autre groupement

analogue™.

Ce concept biologique considére les variations au sein de 1’espéce, et, en ce sens, il se distingue du
concept typologique (ou phénétique) qui ne reconnait que le ‘type’, c’est-a-dire les caracteres
morphologiques de I’individu qui a été utilisé pour décrire le taxon. Ces deux concepts ne sont pas

antinomiques ; ils correspondent juste a des approches différentes de 1’analyse de 1’espéce.

Le critére d’isolement reproductif a cependant parfois été jugé trop restrictif ; c’est pourquoi
Templeton (1989) a proposé de nuancer les critéres classiques en définissant 1’espéce comme un
groupe d’organismes ou de populations qui, malgré d’éventuels flux géniques avec d’autres groupes
analogues, maintient une cohésion et une identité génétique au fil du temps. C’est sur cette identité
génétique que repose aussi le concept phylogénétique de 1’espéce (Cracraft, 1983) qui inclut la
notion de descendance a partir d’ancétres communs. Le probléme est que cette approche n’intégre

en rien la biologie actuelle de I’espece.

La conception écologique de I’espece définit celle-ci comme un ensemble d’organismes adaptés a
une niche écologique particuliere (Van Valen, 1976; Haqg et al., 1987; Marincovich et
Gladenkov, 1999; McKenzie, 1999; Renssen et Vandenberghe, 2003; 2005; d’aprés les
informations tirées de Brault et al., 2004) et explique donc la cohérence de 1’espéce en terme de
sélection. La sé€lection peut parfois étre suffisamment forte pour surpasser I’effet de la migration
dans le sens d’une diversification par 1’habitat ou, inversement, peut maintenir la cohérence d’une

espece en absence de flux géniques.

Au final, la migration et la sélection cooperent a des degrés différents selon les taxons, pour
produire des ‘constellations phénétiques’, communément dénommées espéces. L’apparition de
certains taxons s’effectuerait ainsi plus sur des bases €cologiques, alors que d’autres reposeraient
sur des bases portant plus sur I’isolement reproductif ; aucun de ces deux concepts ne saurait suffire
a la définition d’une espece. D’une maniére générale, la définition d’une espece est désormais plus
le fruit d’une conception pluraliste, ce qui vient a reconnaitre explicitement qu’aucun concept

unitaire ne peut s’appliquer a I’ensemble des especes (Wilson, 1999 in Bouzaza, 2012).

-
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1.2 La Spéciation

La spéciation est la naissance a partir d’une seule espéce de deux espéces filles distinctes (Cornuet
et al., 2010), Comme les espéces biologiques se distinguent par leur incompatibilité reproductive le
concept biologique de 1’espéce s’appuie sur 1’isolement reproductif, ¢’est-a-dire sur 1’existence de
facteurs biologiques (barriéres) qui empéchent les membres de deux especes de produire des
hybrides viables et féconds. De telles barrieéres bloquent le flux génétique entre les especes et
limitent la formation d’hybrides, c’est-a-dire de descendants issus d’un accouplement entre deux
espéces. Le blocage de tout échange génétique entre les especes ne découle pas d’une barricre
unique, mais d’une combinaison de diverses barrieres. Ces barriéres peuvent étre prézygotiques ou

postzygotiques, selon qu’elles contribuent a 1’isolement reproductif avant ou apres la fécondation.

Les barriéres prézygotiques (avant le zygote) rendent impossible la fécondation de plusieurs
fagons. Elles peuvent empécher les membres d’espéces différentes de tenter de s’accoupler, faire
échouer une tentative d’accouplement avant qu’elle réussisse, ou encore bloquer la fécondation si
I’accouplement a eu lieu, selon Mayr (1940) ces barriéres peuvent étre d’ordre éthologique,
géographique ou écologique. Si un spermatozoide franchit une barriere prézygotique et féconde un
ovule d’une autre espeéce, diverses barrieres postzygotiques (apres le zygote) empéchent
généralement le zygote hybride de devenir un adulte viable et fécond (isolement reproductif
postzygotique). Ainsi, les hybrides peuvent avoir un taux de survie plus faible par suite d’erreurs
survenues lors du développement embryonnaire ; ils peuvent également souffrir de problémes
postnatals qui les rendent infertiles ou incapables de vivre assez longtemps pour avoir le temps de
se reproduire (Campbell et Reece, 1987 in Benbachir, 2017)

1.2.1 Les 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 1’avantage d’en faciliter la représentation
graphique (Fig.1). On difféerencie ainsi la spéciation allopatrique (Fig. 1A), ou l’origine des
différentes espéces résulte de 1’évolution divergente de populations qui sont géographiquement
isolées I’'une de I’autre, de la spéciation sympatrique (Fig. 1C), ou des barrieres reproductives entre
individus évoluent a I’intérieur d’une seule et méme région géographique. Ces deux modes de
speciation se differencient donc par la géographie et par la possibilité de flux de génes entre les taxa

durant le processus de spéciation.

g
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La spéciation parapatrique (Fig. 1B) 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 génes sont possibles mais limités.

Concernant la spéciation péripatrique (Fig. 1Ab) les especes se forment et créent des populations
périphériques isolées, elle ressemble a la spéciation allopatrique ou « vicariance » (fig.1Aa)
puisqu'une barriere géographique sépare la population en deux. Cependant, la taille (en nombre
d'individus) d'une des deux populations est largement plus petite que I'autre. Ce détail, en apparence
anodin, a des conséquences majeures sur I'évolution des populations (Laporte, 2009). Dans cette
derniére, les populations sont isolées et ne peuvent pas échanger leurs génes également. Elle est

appelée aussi " spéciation par bourgeonnement™ (Fig 1Ab) .Dans le premier cas, 1’isolement
reproducteur évolue apreés la division de 1’aire de distribution d’une espéce 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 I’autre : le plus petit groupe peut étre la conséquence de 1’isolement
géographique d’une petite population ou de la migration de quelques individus vers un habitat isolé.
Un autre type de spéciation est de plus en plus notée ces derniéres années, la "spéciation par
divergence avec flux de genes'" qui regroupe I’ensemble des intermédiaires entre spéciation
sympatrique et spéciation allopathique et semble étre le processus de divergence le plus fréquent,

avec la spéciation allopathique stricte. (Fitzpatrick et al., 2008).

Cette définition classique des différents modes de spéciation basée sur la géographie est maintenant
fortement remise en cause, bien que toujours majoritairement utilisée, et a fait 1’objet de
nombreuses discussions, comme illustré dans les principales revues traitant d’évolution (Schluter,
2001 ; Kirkpatrick et Ravigné, 2002 ; Rundle et Nosil, 2005 ; Butlin et al., 2008 ; Fitzpatrick et
al., 2008 ; Schluter, 2009). Le premier probléme de cette classification est qu’elle pose la question
de la relativité de la « sympatrie » et de 1’« allopatrie » en fonction de I’échelle spatiale a laquelle
on se situe (Fitzpatrick et al., 2008). C’est le cas, par exemple, des espéces qui sont présentes dans
une méme région géographique (sympatrie) mais qui sont adaptées chacune a un type de sol
particulier, donc présentant des aires de distribution non chevauchantes a petite échelle spatiale
(allopatrie).

Un exemple souvent cité le cas des palmiers de 1’ile Lord Howe, que Savolainen et al., (2006)
présentent comme un cas de spéciation sympatrique, argumentant que les différents types de sol
coexistent a une echelle géographique qui est inférieure a la distance de dispersion des taxa
(Tellier, 2009).

W
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Figure 1 : Représentation schématique des modes de spéciation en fonction du contexte spatial : spéciation allopatrique
(A), parapatrique (B) et sympatrique (C) et péripatrique (A b). Les deux populations sont représentées en vert et en
bleu, les individus sont symbolisés par des (Coyne et Orr, 2004).

1.3  Connectivité des populations marines
1.3.1 Population et métapopulation
1.3.1.1 Population

La notion de « population » la plus utilisée en biologie et plus spécifiquement en « Génétique des
Populations » est défini par Hartl (1994) qui la considére comme étant une unité évolutive de
reproduction. D¢s lors, une population est un groupe d’individus de la méme espéce vivant dans une
zone géographique suffisamment restreinte de telle sorte que chaque membre ait potentiellement
une chance équivalente de se reproduire avec chaque membre du sexe opposé (Cette notion d’unité
de reproduction est essentielle dans le cadre de gestions des populations d’insectes ravageurs.
(Hartl et Clark, 2007 in Ndiaye Raky Mama, 2018).
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1.3.1.2 Métapopulation

Introduite par Levins 1969avec un modele déterministe d’occupation/absence pour étudier les
insectes nuisibles dans les surfaces agraires, une métapopulation est une structure dynamique
composée de plusieurs populations séparées spatialement ou temporellement et connectées par la
migration. (Levins 1969 in Ndiaye Raky Mama, 2018; Fig. 2).

A B C D E
— 1, 0>P @

/\N/\ Kl e IN/Y

Sy —NY ¥ LSS e -

N~ ‘ .\ S

Figure 2: Les différentes type de métapopulation : A, classique de type Levins; B, continent-iles; ou source-puits
C, puits intermédiaire); D, populations fragmentées; E, populations fragmentées en déséquilibre. Les fleches indiquent
un faible échange unidirectionnel d'individus(«—), faible échange mutuel d'individus (<) et fort mutueléchange
d'individus (<> en gras). (Volker et al., 2002).

Plusieurs types de métapopulation ont été décrits par Harrison et Hastings (1996), d’aprés la

définition du modele initial de Levins (1969) :

1. Le modéle « continent-Tles » ou « source-puits » dans lequel la persistance de la métapopulation

dépend de I’existence d’une ou plusieurs populations résistantes a 1’extinction (Fig. 2B) ;

2. Le model de « populations fragmentées » dans lequel la dispersion entre les sous-populations est
si importante que le systeme fonctionne comme une unique population résistante a 1’extinction;
(Fig. 2D);

3. Le model des « populations fragmentées en déséquilibre » dans lequel les populations sont
faiblement interconnectées et les extinctions locales ne sont pas contrebalancées par les

recolonisations (Fig. 2E);

4. Les modeles intermédiaires qui combinent les structures du modéle ‘continent-ile’ et le modele
de « populations fragmentées » : la dispersion s’effectue préférentiellement au niveau des zones
centrales mais devient suffisamment faible avec les populations des zones périphériques pour

autoriser des extinctions locales (Fig. 2C).

]
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La migration en milieu marin

1.3.2

La plupart des invertébrés marins possedent une phase larvaire planctonique tandis que les phases

juvéniles et les adultes sont benthiques et plus ou moins sédentaires, inféodées au substrat. Le cycle

de vie de ces organismes est alors qualifié de cycle de vie benthopélagique.
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Par ses nombreuses conséquences sur la dynamique et 1’évolution des populations d’espéces
marines, la dispersion est un processus écologique majeur (Levin 2006; Cowen et Sponaugle
2008). Sur les 40 phylums d'animaux présents dans 1’océan, seuls six (nématodes, chaetognathes,
gastrotriches?, kinorhynches?, gnathostomulides et tardigrades) ne possédent pas de phases libres
(Levin et Bridges, 1995). Pour les espéces benthiques (i.e. especes vagiles ou sessiles vivant pres
du fond), la phase dispersive est généralement associée aux stades précoces du cycle de vie
(ex : larves, ceufs) tandis que pour les especes pélagiques, les juvéniles et les adultes peuvent
également participer a la dispersion. Chez les invertébrés marins, Thorson (1950) estime que 85%
de ces 3espéces possédent une larve & longue vie planctonique et planctotrophe (i.e. ayant le besoin
absolu ou facultatif de se nourrir durant la vie pélagique), 5% produisent des larves planctotrophes
de courte durée de vie larvaire et 10% des larves lecithotrophes (n’ayant pas le besoin de se nourrir
durant la vie pélagique car possédant des réserves). Ces invertébrés marins sont dit a cycle
bentho-pélagique, c'est-a-dire qu’ils ont un cycle de vie se déroulant dans deux milieux distincts :
le pelagos et le benthos (Rigal, 2009) (Fig. 3).

1.3.3 Laphase larvaire : Avantages et inconvénients

Puisqu’il existe des organismes a phase larvaire courte et d’autres a phase larvaire longue, et qu’il y
a en outre des possibilités de moduler cette dispersion, c’est qu’il existe donc des avantages a

disperser et d’autres a rester a proximité du lieu d’émission des gametes.

L’intérét majeur que présente la dispersion a été abordé précédemment : elle permet la connectivité
entre les populations et donc le maintien d’une homogénéité au sein de I’espece, tout en limitant les
possibilités d’autofécondation et donc de dépression consanguine. En plus, elle permet
I’augmentation potentielle de 1’aire géographique, la capacité de recolonisation et limite donc les
risques d’extinction de 1’espéce (Pechenik, 1999). Selon Ronce (2007), I'existence d'une phase

larvaire planctonique a dispersion loin des populations parentales permettrait aussi :

! Animal microscopique vivant dans le sable ou sur les végétaux des tourbiéres. (Ces animaux forment un petit
embranchement.).

2 Classe d'eumétazoaires bilatériens pseudocoelomates = némathelminthes (Pseudocoelomata). Taxon autrefois classés
dans les aschelminthes. Dans la classification phylogénique, taxon de protostomiens cuticulates ecdysozoaires
introvertés céphalorhynches opposé aux priapuliens et aux loriciféres. Ce sont des animaux marins microscopiques
libres vivant a plus de 1 000 m de profondeur dans les interstices des sédiments sableux ou boueux. lls sont longs et
épineux. L. inf. 1. mm. lls ont 11 segments + le cou et la téte soit 13 zonites. Téte et cou sont rétractiles. La cuticule
porte de nombreuses épines dirigées vars l'arriére
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* une réduction de la compétition pour la nourriture entre larves apparentées dans le cas des larves
planctotrophes ;

* une réduction indirecte de la compétition entre les parents benthiques et leur progéniture
planctonique ;

* une réduction du risque d'extinction et une augmentation de la persistance des especes a I'échelle
des temps géologiques ;

» une réduction des risques liés a la dépression endogamique (croisements entre individus
apparentés) ;

* le maintien d'une aire de répartition géographique étendue ;

* une augmentation des probabilités de recolonisation aprés une extinction locale, et donc un
avantage évolutif dans le cas ou I'habitat est instable ou éphémere ;

* une réduction de la valeur sélective d'une population liée a la reproduction entre individus
apparentés ;

* une augmentation de la probabilité que le juvénile occupe un habitat favorable dans le cas ou la
métamorphose est déclenchée par des molécules produites par des adultes conspécifiques.

A T’inverse, s’éloigner de la population d’origine comporte un risque majeur dans la mesure ou les
larves ne sont pas sdres de trouver au moment du recrutement. Il existe de nombreux désavantages
au maintien de la phase larvaire pélagique chez les invertébrés marins:

* la dispersion peut entrainer la larve loin de 1'habitat favorable de la population parentale ;

« la dispersion augmente la vulnérabilité face aux prédateurs planctoniques ;

* la dispersion pourrait entrainer d'importants flux génétiques sur de grandes distances, ce qui réduit
les possibilités d'adaptation locale et augmente la probabilité de perte de valeur sélective du fait de
croisements entre individus issus de populations trés éloignées (outbreeding dépression) ;

« ¢tant donné la spécificité du substrat pour la s€édentarisation et la métamorphose, la dispersion peut
conduire la larve a se métamorphoser sur un substrat non-optimal ou dans des conditions
désavantageuses, ce qui limiterait la capacité des adultes a se développer et a se reproduire dans des
conditions optimales ;

* le délai a la métamorphose observé chez certaines espéces en l'absence de substrat favorable peut

réduire par la suite la survie des juvéniles et leur succes reproducteur ;

* les stress subis par la larve au cours de sa vie planctonique peuvent réduire son succes post-

métamorphose. (Pechenik, 1999 in Bouzaza, 2018).
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1.4 ROdle des études Phylogéographiques

La phylogéographie, sous-discipline de la biogéographie, est I’é¢tude des principes et des processus
qui gouvernent la distribution géographique des lignées de genes, au niveau intra spécifique et entre
espéces phylogénétiquement proches (Avise, 2000). En étudiant la distribution spatiale des alléles et
en reconstruisant les relations phylogénétiques entre ceux-ci, la phylogéographie permet d’inférer
les processus historiques et contemporains ayant affecté les espéces. L’analyse et I’interprétation
des données nécessitent I’intégration des concepts de génétique des populations et de phylogénie
mais également de données intrinséques aux especes (ex : capacité de dispersion, physiologie), et de
connaissances sur leur histoire (paléontologie) et sur I’histoire de la région géographique étudiée
(géographie historique et géologie). La phylogéographie permet ainsi d’étudier la spéciation dans
un contexte géographique et temporel. Contrairement a I’approche classique de la phylogénie, la
théorie de la coalescence utilise les généalogies de genes pour remonter dans le temps et identifier
I’ancétre commun le plus récent. En traitant des attendus statistiques des relations historiques entre
lignées de genes en fonction des parametres démographiques, la théorie de la coalescence permet de
situer dans le temps les événements démographiques passés, comme par exemple des évenements
de vicariance ou une expansion démographique, et des événements plus récents, comme la présence

de contacts secondaires apres vicariance (Tellier, 2009).

I1. Les courants et fronts méditerranéens

Le fonctionnement général de la circulation en Mer Méditerranée, qui transforme I'eau Atlantique
(AW) dans I'eau Méditerranéenne (MW) (Fig. 4), et le processus de formation des eaux denses, qui
fait que I'AW se trouve au large de certaines zones septentrionales dans le bassin occidentale et
orientale, ont été compris et acceptés par un consensus générale de la communauté scientifique.
Par contre la circulation des différents types d'eaux a travers différentes zones est encore l'objet de
débat pour ce qui concerne le bassin occidental tandis que pour le bassin oriental ce débat ne vient
que de commencer (Doglioli, 2014).

¢
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Figure 4: Circulation générale des eaux de surface en Méditerranéennes selon Millot (1999)
revu par Durrieu de Madron et al., (2011).

La Méditerranée occidentale est une Mer presque fermée, bordée par deux détroits: le détroit de
Gibraltar a I’Ouest et le Siculo-Tunisien a I’Est (Fig. 5). Les données océanographique et génétique
ont montré que la transition entre la Mer Méditerranée et ’Océan Atlantique se fait réellement au
niveau du Front Almeria-Oran (Patarnello et al., 2007). Le Front Almeria-Oran est situé a environ
400 km a I’Est du détroit de Gibraltar, il forme une frontiére semi-permanente, instable et peu forte
entre les eaux Atlantique et Méditerranéenne (Galarza et al., 2009) (Fig.5). C’est un front de
densité thermo-haline, confiné a la partie supérieure de la colonne d’eau (~300 m) (Galarza et al.,
2009). Le détroit Siculo-Tunisien sépare la Méditerranée Ouest de I’Est, il a été raporté comme
barriére génétique chez plusieurs espéces (Bahri-Sfar et al., 2000; Ben Slimen et al., 2004;
Gharbi et al., 2011; Zitari-Chatti et al., 2008) (Fig.5). L’histoire géographique de la Méditerranée
a largement gouverné la répartition actuelle des especes (Domingues et al., 2005). La dessiccation
de cette Mer pendant la Crise de Salinité Messénienne a causée 1’extinction de plusieurs espéces a

I’exception de celles vivants dans les lagunes hyper-salines et dans les eaux saumatres. L’ouverture
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du détroit de Gibraltar a la fin du Miocene (il y a 6 a 5,5 Ma) a permis la colonisation a nouveau de
la Mer Méditerranée par de nouvelles espéces d’origines Atlantiques (Almada et al., 2001). Le
retour des glaciations au quaternaire (il y a environ 2 Ma) a contribué aux changements des aires de
répartitions des espéces marines (Palumbi, 1994). Plusieurs espéces se sont concentrées dans des
refuges glaciaires (Wilson et al., 2009). Actuellement, les expansions postglaciaires ont aussi
fortement contribué aux changements des aires de répartitions des especes en leur permettant des
recolonisations d’habitats redevenus favorables. Durant ces expansions, les espéces se sont
retrouvées face a deux types de barriéres; les barrieres géographiques et les contacts entre
populations issues d’autres refuges créant ainsi des zones hybrides ou points chauds de structure

génétique ou encore zones de sutures (Hewitt, 1996; Remington, 1968, in El Ayari, 2015).
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Figure 5 : Les différentes barrieres océaniques dans le sud de la mer Méditerranée (AOF : Front Almer-Oran;
DTS: Détroit Siculo-Tunisien) (Danielle, 2009) [A].

I11. L'espece Patella rustica (Linnaeus, 1758)
I11.1. Classification, Synonymie et Phylogénie

Le nom scientifique Patella vient du latin [patella] qui veut dire « petit plat » et rustica du latin
[rusticus] qui est relatif & la campagne. On I’a nome aussi : Patelle pointue, patelle ponctuée de
Méditerranée, patelle du Portugal, chapeau chinois, lépas, écaille de rocher, bouclier, arapede
(uniguement en Meéditerranée). Rustic limpet (Grande Bretagne), lepade (Italie), Lapa punteada

(Espagne), Napfschnecke (Allemagne), Schotel (Pays Bas).

1.1.1. Classification

La classification de I’espéce Patella rustica est montrée sur le tableau 1.

=
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Tableau 1 : Classification et position systématique de I’espece P. rustica proposée par (Hayward
etal., 1998).

Rang taxinomique Termes scientifiques Termes en francais Descriptif/

(international) caractéristiques

succinctes du
groupe

Embranchement | Mollusca Linnaeus, 1758 Mollusques Organismes non
segmentés a
symétrie

bilatérale
possédant un pied
musculeux, une
radula, un manteau
sécrétant des
formations
calcaires (spicules,
plaques, coquille)
et

délimitant une
cavité ouverte sur
I’extérieur
contenant les
branchies.

Classe Gastropoda Cuvier ,1795 Gastéropodes Mollusques a téte
bien distincte, le
plus

souvent pourvu
d’une coquille
dorsale d’une
seule piece,
torsadée. La téte
porte une ou
deux paires de
tentacules dorsaux
et deux

yeux situés a la
base, ou a
I’extrémité des
tentacules.

Branchies en avant

Sous-classe Patellogastropoda Lindberg, Prosobranches du ceeur. Aspect de
1986 limace avec une
coquille protégeant
une masse

viscérale enroulée
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(spiralée). Pied
large pour ramper,
téte bien
développée avec
deux tentacules
cephaliques portant
a leur base un ceil.

Ordre Archaeogastropoda Archéogastéropodes | Prosobranches
archaiques,
herbivores, radula
a dents nombreuses

Famille Patellidae Rafinesque, 1815 Patellidés

Genre Patella Linnaeus, 1758

Espéces Patella rustica Linnaeus, 1758

111.1.2. Synonymie de Patella rustica (Linnaeus, 1758)

Selon le WoRMS (World Register Marine Species) [B], la synonymie de Patella rustica est comme

suit:

Patella gorgonica da Costa, 1771

Patella lusitanica Gmelin, 1791

Patella lusitanica var .minor Marion, 1883
Patella nigropunctata Reeve ,1854

Patella polita Risso, 1826

Patella punctata Lamarck ,1819

Patella punctata Gmelin 1791

Patella rustica var, marcoccana Pallary ,1920
Patella rustica var orientalis Pallary ,1938
Patella sauamata Roding ,1798

Patella subgranularis Blaniville ,1825

Patella variabilis Risso ,1826.
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I11. 1.3. Position phylogénétique de P. rustica

La position phylogénétique de P. rustica est mentionnée dans la figure 6.
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Figure 6 : Position phylogénétique de P. rustica dans un arbre phylogénétique des especes de la famille des patellidés
établit par la méthode de maximum de parcimonie. Les marqueurs 12S et 16S sont combinées avec des valeurs
bootstrap (100 réplicas au dessus des branches) et des valeurs de bootstrap (1000 répétitions en dessous des branches)
correspondant a une analyse neighbour-joining. C- Cymbula; CI- Cellana; H- Helcion; N- Nacella; P- Patella;
Pd- Patelloida; S- Scutellastra; T Tectura (D’aprés Koufopanou et al., 1999).

I11. 2. Anatomie externe et interne
111.2.1. Description de la coquille de P. rustica

Parmi les critéres d'identification les utilisé, la morphologie de la coquille reste le moyen le plus
répandu afin d'identifier les patelles. La forme de la coquille de P. rustica est conique et pointue de

couleur verdatre. Sa base n’est pas parfaitement circulaire et son sommet est assez excentré et est
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déporté du coté de la téte de I’animal. Cette coquille est ornée de stries, plus ou moins marquées,
rayonnant a partir de son sommet et souvent marquée de points noirs intérieurs foncés a doubles
rayons clairs. Des reliefs concentriques, correspondant a des arréts ou des perturbations de la
croissance. Le bord de la coquille s’applique étroitement au support en épousant ses éventuelles
irregularités (Fig. 7). Elle a une taille moyenne de 2 a 3 cm de diamétre, 4 cm étant un maximum, et
environ 1,5 cm de haut (a Malaga, un spécimen de 66 mm aurait été trouvé) (Harmelin et Bassema
yousse, 2008). La coquille est sécrétée par un bourrelet de 1’épiderme appelé manteau ou pallium
(Fretter et Graham, 1962).

POINS

reliefs concentnques

.

Figure 7 : photo montrant les trois vues (A. Ventrale, B. Dorsale et de profil) de Patella rustica.[C]

1. 2.2. Le corps

Comme toutes les autres patelles de la famille des Paellidae, le corps mou de P. rustica présente une
symétrie bilatérale et se compose de trois parties : la téte (ventrale avec bouche et organes
sensoriels), le pied (ventral, musculeux a role locomoteur) (Fig. 8A) et la masse viscérale
recouverte par le manteau (repli du tégument) (Fig. 8B). Le manteau secrete dorsalement la
coquille; a l'arriere, entre la masse viscérale et le manteau se trouve la cavité palléale ou s'ouvrent
I'anus, les organes excréteurs et les conduits génitaux. Les branchies (expansions tégumentaires

respiratoires) font saillie dans la cavité palléale (Fisher et Piette, 1948).
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entacule Bouche ll Mufle

Cavité Tentacule Téte
palleale
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secondaires egument

Figure 8 : Morphologie externe du corps d'une patelle. A: vue ventrale (Le Quesne et al., 2006);
B: vue dorsale (Breton, 2014) in Bouzaza, 2018

111.2.2.1. La téte

Elle est équipée de deux grands tentacules a fonction tactile et qui sont peut-étre aussi le siege

du sens chimique (Fig. 8A).

Contrairement & de nombreux Prosobranches (terme qui signifie « & branchies situées en avant »,
sous-entendu, du cceur), la patelle ne posséde pas de branchies (branchies primaires) dans sa cavité
palléale : ses organes respiratoires sont représentés par de tres nombreux feuillets (branchies
secondaires) disposés transversalement dans un sillon situé autour du pied et en avant de la téte
(Fretter et Graham, 1962).

111.2.2.2.Le pied

A contour arrondi, il est musculeux. Il sert a la reptation et a la fixation de 1’animal sur son support
(Fig. 8A). Le contact extrémement étroit de cet organe avec la roche est rendu parfaitement étanche
grace a une couche de mucus qui participe a la remarquable solidité de 1’adhérence (Fisher-Piette,

1948).

-
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111. 2.2.3. La masse viscérale

Cette partie se trouve dans la face dorsale du corps de la patelle (Fig. 8B). Elle comporte:

o le tube digestif (possede deux orifices, la bouche et I'anus);

e la cavité buccale (pharynx) ou débouchent les glandes salivaires comporte une radula
chitineuse & nombreuses dents;

e ['estomac, ou on peut observer une glande tres volumineuse: I'népatopancréas (sécrétion
d'enzymes digestives et stockage de produits de réserve);

e [intestin (court se termine par l'anus).

I11. 3. Bio-écologie et exploitation de P. rustica
I11. 3.1. Habitat

Patella rustica vit fréquemment sur les roches du médiolittorale supérieur et supralittorale des cotes
mediterranéennes et des cotes du nord-est de 1’ Atlantique. Elle est capable de vivre assez haut par
rapport au niveau de la mer. Par exemple a Zembra (ile au nord de I’Atlantique.), elle a été repérée
jusqu’a 6 m au-dessus du niveau de I’cau (Hayward et al., 1998). Elle s’installe en groupes
d’autant plus importants (pouvant atteindre plusieurs centaines d'individus au métre carré).

Sédentaire, chaque individu a son emplacement propre sur la roche (Fig. 9).

Figure 9: L'espéce Patella rustica dans son milieu naturel (étage supralittorale).
(Photos pris par Bettahar et Boumaza a Stidia, 2020).
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111.3.2. Alimentation et respiration

La patelle ponctuée est un organisme herbivore qui se nourrit d’algues minuscules et de
cyanobactéries qui recouvrent est racle sur les rochers avec sa radula. Elle pratique le « retour au
gite » ou "homing" c’est a dire qu’elle quitte sa logette creusée dans le support pendant 5 ou 6
heures pour racler de tous petits veégétaux, genéralement quand la mer est agitée et mouille le
substrat, de jour comme de nuit. Elle ne s’¢loigne que de 10 a 30 cm et revient au méme
emplacement (Frick et al., 1986). Elle peut effectuer deux déplacements par jour si les conditions
hydrodynamiques sont favorables. En automne, elle ne bouge qu’une fois par jour ; en été, elle ne
bouge presque plus. Dans une méme population, les déplacements paraissent simultanés. Pour

respirer, elle souléve sa coquille. Ses branchies se trouvent autour du pied (Frick et al., 1986).

Cette radula dont sont dotés tous les mollusques gastéropodes, est composée de dents disposées
symétriquement par rangées, et actionnées par les muscles. Et d'apres Christiaens (1973), elle est
caractérisée par trois dents latérales, dont une, la plus extérieure, est tricuspide, et par trois dents

marginales

latérales

Dent
latérale
tricuspide

marginales

Figure 10 : Microscopie électronique de la radula des patelles (Hakabe, 2010 in Nakhlé, 2003).

111.3.3. Reproduction

La patelle est hermaphrodite protandre. Les males sont matures a deux ans et deviennent femelles
vers quatre ans. Entre I’automne et le début de I’hiver (de septembre a janvier), les patelles des deux
sexes liberent leurs cellules sexuelles dans I'eau; la fécondation est externe et croisée (Fig. 11). La
libération des gameétes est stimulée par le choc mécanique di aux fortes vagues déferlantes.
Orton et al., (1956) constatent qu'elle coincide avec des vents supérieurs a 20 nceuds. Les ceufs

planctoniques donnent naissance a des larves ciliées planctoniques (Larve lecithotrophiques) qui
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aprés métamorphoses commence leur vie benthique 4 la fin de I’hiver ou au début du printemps. A
ce moment, la jeune patelle ne mesure que 0,20 mm (Fig. 11), elle atteint déja une taille de 3 cm
lors de sa premiére année et est déja sexuellement mature. Aprés la premiére annee, la croissance se
ralentit (Orton et al., 1956 in Bouchra Zegaoula,2018).

fs Jeune individu
24 h (3 mm)

Phase Phase s
Larve trochophore  planctoni que sedentaire Male (3cm)
(0.18 mm)
Fization ib ération 2 ans
\\ 10jowmrs es gametes
.- @

Larve Véligére Femelle
(0.2 mm)

Figure 11 : Cycle biologique de la patelle (Zegaoula, 2014).

111.3.4. Vie associée

Différentes espéces d’algues épi-symbiotique, et parfois des balanes, peuvent se fixer sur la coquille
des patelles. Sur les rochers, il convient de signaler également les autres especes épisymbiotique de
la biocénose de la roche médiolittorale supérieure comme la littorine bleue (Melarhaphe neritoides)
(Fig. 12A), le monodonte (Osilinus turbinatus) (Fig. 12B), et les algues (Porphyra leucosticta,

Rissoella verruculosa, Bangia atropurpurea et Lithophyllum papillosum) (Hayward et al., 1998).

Figure 12: Quelques espéces vivant en association avec P. rustica.
1: la littorine bleue Melarhaphe neritoides; 2: la monodonte Osilinus turbinatus.
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111.3.5. Exploitation

Les patelles récoltées dans des zones réputées salubres sont comestibles a 1’état cru toute I’année.
Elles sont également cuites en les accommodant de maniéres diverses : ragoits, patés, grillades....
Les patelles constituent une valeur énergétiqgue moyenne de 92 calories au 100 grammes soit 17 ¢
de protides, 2 g de lipides et 1.5 g de glucides. Facilement accessible et gratuite, elles sont souvent

méprisée de nos jours.

Elles ont cependant constitué dans un passé encore récent (au moins jusqu’aux années 1950) une
part non-négligeable de 1’alimentation des populations du littoral et ont souvent permis aux plus

démunis d’échapper a la famine (Fischer-Piette, 1948 in Bouzaza, 2012).

I11.4. Importance de P. rustica dans les études phylogéographiques

Usuellement, le taxon idéal choisi pour réaliser une étude phylogéographique dans une région

donnée devrait :
» étre endémique de cette région, pour éviter les effets confondants la migration et la
spéciation;

> étre généralisé, non seulement dans les rivages continentaux, mais aussi dans les fles;

A\

avoir une fécondation externe et un stade larvaire pélagique ;
» Etre abondants et visible pour permettre un prélevement facile pour les études

phylogénétiques et génétique des populations.

L'espéce P. rustica correspond parfaitement aux critéres du taxon idéal cités ci-dessus, de ce fait

elle a été choisie dans la présente étude. De plus, beaucoup d’études antérieures ont été réalisées sur

cette espéeces (Sa Pinto, 2008, 2010, 2012; Bouzaza, 2012; Bouzaza et Mezali, 2013).

N


https://www.supertoinette.com/glossaire-cuisine/395/sante/calorie.html
https://www.supertoinette.com/glossaire-cuisine/176/culinaire/kilogramme.html
https://www.supertoinette.com/glossaire-cuisine/94/sante/protides-proteines.html
https://www.supertoinette.com/glossaire-cuisine/165/sante/lipides.html
https://www.supertoinette.com/glossaire-cuisine/196/sante/glucides-ou-hydrates-de-carbone.html
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Notre étude s'est basée essentiellement sur le traitement bio-informatique et biogéographique des

données moléculaires de 'ADNmt (la portion Cytochrome Oxydase | "COI") de P. rustica établies

par Bouzaza (2012).

I. Collecte des échantillons

L’échantillonnage est constitué de 24 individus de P. rustica collectés depuis 7 stations situées sur

la cOte algérienne (Fig. 13; Tab. 2).

Gibraltar

France

Slovénie)

Croatie

Italie

Figure 13: Carte montrant les Sites de prélevement (Triangle rouge) de P. rustica sur la cote algérienne
(voir le tableau pour les abréviations).

Tableau 2 : Position géographique des sites de prélévement et abréviations des stations étudiées.

Nom (.je Nom de la région Nombre d'indivic_;lus Coordonnées Nsvrﬂ:lfala
la station dans chaque station

VK Vieille Calle (El Kala) 5 36.9°N, 8.45°E El Taref
RN Rocher Noir 3 36.78° N, 5.63° E N

M Ziama Mensouria 2 R

FP Figuier Plage 5 36.78°N, 3.53° E Boumerdes
BE Bérard 1 36.6°N, 2.6° E Tipaza
cv Cap lvi 2 36.12°N, 0.23° E Mostaganem
ST Stidia 6 35.83°N,0°E
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I1. Choix du margqueur moléculaire

Apres avoir identifié morphologiquement les spécimens échantillonnés, le marqueur moléculaire le
plus adéquat a été choisi afin de confirmer leur statut taxinomique et de realiser I'étude

phylogéographique (Bouzaza, 2012).

En phylogénie et phylogéographie moléculaires, il faut utiliser une molécule dont I’évolution est en
adéquation avec le niveau de différenciation des taxons étudiés (Bouzaza, 2012, 2018). Parmi ces
genes, le gene du cytochrome b oxydase | (COIl), évolue plus vite que les génes codant pour d'autres
marqueurs tels que les ARNr 12S et 16S (Myriam, 2001).

Le matériel génétique, I’ADN de la mitochondrie sert souvent dans les recherches phylogénétiques
et phytogéographiques (Muths, 2006). Le fait que le géne mitochondrial évolue, rapidement, celui-

ci présente un avantage majeur:

e il est souvent polymorphe et présente, en absence d’effet sélectif, une relation directe entre
ce polymorphisme et la taille de la population;

e il est aussi non-recombinant (il a une transmission uniparentale, chez de nombreuses
especes) et présente un polymorphisme neutre;

¢ son polymorphisme nucléotidique permet de déceler des ruptures phylogéographiques et des

processus de colonisation a macro-échelle.

I11. Analyses Bio-informatique
I11. 1. Traitement des séquences d'ADNmt

Les séquences de la portion COIl des 24 spécimens de P. rustica ont fait I'objet d'un traitement

bio-informatique mélant plusieurs programmes informatiques.

I11.1.1. Nettoyage et alignement des séquences

Le « nettoyage » des séquences d’ADN est la vérification visuelle de la bonne interprétation
automatique des chromatogrammes. Les éventuelles erreurs d’interprétation ont été repérées

et corrigées a 1’aide du logiciel « Finch Tv 1.4 » (Patterson et al., 2006).

Le nettoyage des séquences d’ADN permet toutefois de détecter certaines erreurs réelles dans la
séquence, probablement beaucoup plus souvent qu’elle ne conduit a des erreurs supplémentaires

d’interprétation des chromatogrammes (Fig. 14).

&
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Figure 14 : Chromatogramme d’une séquence d’ADNmt "COI" établie par le programme « FinchTv 1.4».
Le cadre rouge représente les ambiguites a éliminer.

Apreés avoir corrigées les séquences, elles ont été classées sur le logiciel « BioEdit » (Hall, 1999)

et alignées en utilisant un autre programme le «CLUSTAL W» (Higgins et al.,

et al.,

manuels sont effectués pour rendre nos résultats plus fiables.

1992 ; Thompson

1994) contenu dans le "BioEdit" (Fig. 15). Cependant, d'autres corrections et alignements
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GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTAATTCCAGCCGAACTTGGTCAACCAGGCGCTCTCCTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTTATTGTTA
G T TAGTAGGAACCGCACT T AGTATATTAATTCCAGCCCAACTTGGTICAACCAGGCGCTCTCCTACGTGATGACCAACTTITATAATCTTATTGTTA
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G T TAGTAGGAACCGCACT T AGTATATTAATTCCAGCCCAACTTGGTICAACCAGGCGCTCTCCTACGTGATGACCAACTTITATAATCTTATTGTTA
GTTTAGTAGGARACCGGACTTAGTATATTARTTCGAGCCGAACTTGGTCAACCAGGCGC CCTAGGTGATGACCAACTTTATAATCTTATTGTTA
GTTTAGTAGGAACCGEACTTAGTATATTAATTCCAGCCGARACTTGGTCAACCAGGCGT! CTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTTATTGTTS
GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTAATTCCAGCCGAACTTGGTCAACCAGGCGC! CTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTTATTGTTA
G T TAGTAGGAACCGCACT T AGTATATTAATTCCAGCCCAACTTGGTICAACCAGGCGCTCTCCTACGTGATGACCAACTTITATAATCTTATTGTTA
GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTARTTCGAGCCGAACTTGGTICAACCAGGCGC CCTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTITATIGTTS
GTTTAGTAGGAACCGEACTTAGTATATTAATTCCAGCCGARACTTGGTCAACCAGGCGT! CTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTTATTGTTS
GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTAATTCCAGCCGAACTTGGTCAACCAGGCGC! CTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTTATTGTTA
G T TAGTAGGAACCGCACT T AGTATATTAATTCCAGCCCAACTTGGTICAACCAGGCGCTCTCCTACGTGATGACCAACTTITATAATCTTATTGTTA
GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTARTTCGAGCCGAACTTGGTICAACCAGGCGC CCTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTITATIGTTS
GTTTAGTAGGAACCGEACTTAGTATATTAATTCCAGCCGARACTTGGTCAACCAGGCGT! CTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTTATTGTTS
GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTAATTCCAGCCGAACTTGGTCAACCAGGCGC! CTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTTATTGTTA
GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTARTTCGAGCCGAACTTGGTCAACCAGGCGCTCTICCTAGGTGATGACCAACTTTATAATCTTATTIGTTA
GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTARTTCGAGCCGAACTTGGTICAACCAGGCGC CCTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTITATIGTTS
GTTTAGTAGGAACCGEACTTAGTATATTAATTCCAGCCGARACTTGGTCAACCAGGCGT! CTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTTATTGTTS
GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTAATTCCAGCCGARACTTGGTCAACCAGGCGC! CTAGGTGATGACCAACTTTATAATGTTATTGTTA
GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTARTTCGAGCCGAACTTGGTCAACCAGGCGCTCTICCTAGGTGATGACCAACTTTATAATCTTATTIGTTA
GTTTAGTAGGAACCGGACTTAGTATATTARTTCGAGCCGRAACTTGGTCAACCAGGCGCTCTICCTAGGTIGATGACCAACTTTATAATGTTATIGTTA
GTTTAGTAGGAACCGEACTTAGTATATTAATTCCAGCCGAACTTGGTCAACCAGGCGCTCTCCTAGGTGATGACCAACTTTATAATCGTTATTGTTS

Figure 15 : Exemple d'alignement des sequences réalisé par le programme BioEdit (Hall, 1999).

I11.2. Etude phylogénétique et phylogéographique

111.2.1. Etude phylogénétique

Aprés avoir alignées les séquences d’ADN minutieusement, nous avons procédé a I'étude
phylogénétique via la construction d’arbres phylogénétiques par le programme « Mega 5.0 »
2011) du de
(Cavalli et Edwards, 1967), en anglais : Maximum Liklihood «MLy. C’est une méthode qui se

(Tamura et al., suivant la  méthode Maximum vraisemblance
base sur la sélection de I’arbre qui maximise la vraisemblance (ayant la plus forte probabilité

d’avoir conduit aux données).

En utilisant le sous programme « jModeltest 0.1.1 » (Posada, 2008), le modele « Tamura
a 3 parametres » (Tamura et Nei, 1993) a été considéré comme étant le plus adéquat avec le

parameétre des sites invariants « | ». En utilisant un nombre de réplicas bootstrap de 100.

111.2.2. Etude phylogéographique

Cette étude est basée sur I'appréhension des relations qui peuvent exister entre différents haplotypes
en construisant des "réseaux d'haplotypes” (Fig. 16). Le terme d'haplotype correspond a une
séquence nucléotidique, qui peut étre commune a plusieurs individus, mais differe des autres
haplotypes par une ou plusieurs substitution de nucléotides (Muths, 2006). Les réseaux de lien

moyen ou « Median Joining » ont été choisis dans cette étude afin d'intégrer I’information contenue

=
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dans plusieurs arbres d’envergure minimale ; les connexions ne se font pas que sur les haplotypes
présents dans 1’échantillonnage, mais également sur des haplotypes manquants, augmentant ainsi la
diversité du réseau (Bandelt et al., 1999). Les réseaux d'haplotypes ont été construits grace au
programme « NetWork 4.6 » (Polzin et Daneschmand, 2011) [D].

Figure 16 : Exemple de réseau d’haplotypes. Chaque cercle correspond a un haplotype ; la taille du cercle est
proportionnelle a la fréquence de I’haplotype dans le jeu de données. La longueur des segments entre chaque haplotype
est proportionnelle au nombre de mutations qui les sépare (pas mutationnels). Le carré rouge symbolise un haplotype
non détecté (haplotypes manquants ou perdus par dérive au cours de 1’évolution) (Muths, 2006).

Les diversités haplotypique et nucléotidique sont estimées pour chaque population grace au
programme DNAsp 5.0 (Rozas et al., 2010). La diversité haplotypique (Hd) définit la probabilité
gue deux genes tirés au hasard dans un échantillon soient différents (Nei, 1987) et prend en compte
le nombre d'individus ainsi que la fréquence des haplotypes. La diversité nucléotidique p mesure la
divergence nucléotidique moyenne entre toutes les paires de séquences d'un méme échantillon
(Tajima, 1983). Elle définit la probabilité que deux génes tirés au hasard dans un échantillon soient

différents au niveau d’un nucléotide donné.

Le programme DNASP 5.10 (Rozas et al., 2010) est également utilisé pour calculer différents tests
de neutralité, notamment les valeurs de D de Tajima (1989) et F de Li et Fu (1993) afin de détecter
des événements selectifs anciens ou récents au sein des populations de tous les individus de P.

rustica prélevés et de comprendre leur cinétique d’expansion.

-
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Afin d'étudier les structures génétiques des populations de P. rustica au niveau de la cOte
algérienne, une AMOVA (Analyses de MOIléculaire de VAriance) a été réalisée grace au
programme « Arlequin v3.52» (Excoffier et Lischer, 2010). Cette méthode permet de partitionner
la variance totale entre covariances dues a différents niveaux de structure prédéfinis avec I’indice de
fixation associé : dans le cas d’une hiérarchie spatiale, par exemple, a I’intérieur d’une population
(I’indice de fixation est Fst), entre populations a I’intérieur d’un groupe (I’indice de fixation est Fsc)
et entre groupes (I’indice de fixation est Fct). De ce fait, plusieurs modéles de structure génétique

des populations ont été considérés:

a) Le modéle Est, Centre et Ouest "ECO"

Sachant que chaque groupe de ce modeéle est constitué de la maniere suivante:

e Le groupe de I'Est formé des populations des stations VK, RN et ZM;
e Le groupe du Centre formé des populations des stations FP et BE;

e Le groupe de I'Ouest formé des populations des stations CV et ST.

b) Le modele Est/Ouest (East/West) "EW"*

Sachant que chaque groupe de ce modéle est constitué de la maniere suivante:

e Le groupe East formé des populations des stations FP, VK, RN et ZM;
e Le groupe West formé des populations des stations BE, CV et ST.

De la méme maniére que pour les individus de la cote algérienne une étude phylogénétique et
phylogéographiques sur Patella rustica a été réalisé sur une aire plus élargie en incluant d'autres
échantillons de séquences de la portion COIl de P. rustica prélevées de quelques stations situées
entre la Méditerranée et 1’ Atlantique nord-est, tirés des travaux de Sa Pinto et al. (2005, 2008,
2010, 2012) (Fig.17; Tab.3) et téléchargeables depuis le NCBI (National Center for Biotechnology

Information) [D].

&
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Figure 17: Carte montrant la localité des échantillons de P.rustica

méditerranéens et atlantiques. Les carrés

représentent I’échantillonnage de la cote algérienne et le reste est tiré par les articles de S& Pinto et al. (2005, 2008,

2010, 2012) (Voir le tableau 3 pour les abréviations).

Tableau 3 : Localisation géographique et abréviations des échantillons méditerranéens et
atlantiques tiré par les articles de Sa Pinto et al. (2005, 2008, 2010, 2012).

Abréviations | Localisations Pays
CAM: Cbtes atlantigues continentales et bassin de la Méditerranée occidentale:

VNMF Vila Nova de Milfontes

MOL Moledo

SiU Sao Juliao Portugal
CAS Castelejo

AGU Aguda

ARI Arrifana

ODA Olhos de Agua

SBR Sao Bernardino

CIs lles Canaries et Selvagens

MD Madeére et Desertas

EMB : Eastern Mediterranean Basin:

VRY Vrysi Grece
CRE Crete

SAG Samandag

KAR Karaburn Turquie
OLu Oludeneiz

BIZ Bizert Tunisie
BIL Bilo Croatie
NOV Novi vinodorski

SML Santa maria di leuca

AGR Agrigento
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TNT

Taranto
SAV Savelletri Italie
PES Peschici
CRT Crotone
VIV Vibro Valentia
EST Estepona
CPR Cabo Prior Espagne
VAL Valence
BIA Biarritz France
AGA Agadir Maroc

Afin d'étudier les structures géenétiques des populations de P. rustica au niveau de la Méditerranée
et de I'Atlantique, une AMOVA a été réalisé sur plusieurs modeéles de structures génétiques des

populations en considérant les modeéles suivants:

- Le modele du Détroit Siculo-Tunisien "DST" constitué d'un groupe réunissant des
populations de la Méditerrané Orientale: PES, EMB, SAV, VIV, CRT, TNT, VK et d'un
groupe constitué des populations de la Méditerranée Occidentale: CV, BE, EST, FP, RN,
ST, VAL, ZM, AGA, ARI, BIA, CAM, CIS, MD, ODA, SBR, CPR.

- Le modele du Golf de Bejaia "GB" constitué d'un groupe réunissant les populations de
EMB, VK, PES, CRT, VIV, TNT, SAV, RN, ZM et un groupe constitué des populations FP,
CV, ST, VAL, BE, BIA, FP, ODA, SBR, EST, ARI, AGA, CPR, CAM.

- Le modele du front Almer/Oran "AOF" constitué d'un groupe réunissant les populations
CAM, MD, ODA, EST, AGA, ARI, SBR, CPR et un autre groupe réunissant les populations
CV, ST, VAL, BE, BIA, CIS, VIV, RN, FP, CRT, EMB, VK, TNT, SAV, ZM, PES.
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|. Résultats
1.1. Inventaire des données moléculaires

Les séquences de 577 pb de la portion COI de I’ADN mitochondrial de 167 individus de l'espece
Patella rustica ont été comparées et alignées dont 24 séquences d'individus de la cote algérienne et
143 séquences d'individus tiriez des travaux de S& Pinto et al., (2005, 2008, 2010 et 2012) et
téléchargeables depuis le site officiel du NCBI (National Center for Biotechnology Information)
[E].Tableau 4: Tableau représentant le nombre d’individus des espéces Patella rustica séquencées

pour chaque station de la c6te algérienne.

Pays Station Abréviation N
Vieille Calle (El Kala) VK 5
Rocher Noir RN 3
Algérie Ziar_na.Mensouria ZM 2
Figuier Plage FP 5
Bérard BE 1
Cap lvi Ccv 2
Stidia ST 6
Cotes atlantigu_es con,tinentgles et bassin de la CAM
Méditerranée occidentale 15
Iles Canaries et Selvagens CIS 8
Bassin méditerranéen orientale EMB 18
Madeére et Desertas MD 3
Estepona EST 10
Espagne Cabo Prior CPR 4
Valence VAL 9
Arrifana ARI 6
Portugal Olhos d’Agua ODA 6
Sao Bernardino SBR 9
France Biarritz BIA 6
Taranto TNT 6
Savelletri SAV 5
Italie Peschici PES 5
Crotone CRT 10
Vibro Valentia VIV 9
Maroc Agadir AGA 14

g
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1.2.Etude phylogénétique et phylogéographique au niveau de la cote algérienne
1.2.1. Etude phylogénétique au niveau de la cote algérienne

En utilisant le programme « jModeltest 0.1.1 » (Posada, 2008), le modele « Tamura & 3
paramétres » (Tamura et Nei, 1993) a été considéré comme étant le plus adéquat avec le parameétre
des sites invariants « I ». En utilisant un nombre de réplicas bootstrap de 100, I’arbre
phylogénétique d’especes Patella rustica séquenceées dans notre étude est représenté dans

la figure 18.

VK6
VK9
VK1
ST8
ST1
ST7
ST3
ST2
RN6
FP3
— CE4
BE1
CE2

RN2
~‘— VK4
64

ZMm4
— &3 FP1

_{ FP2
— FP4
— FP6
ZM6
VK8

— RN1
ST10

P.ferruginea

0.01

Figure 18 : Arbre phylogénétique des espéces de patelles séquencées obtenu par la méthode « ML »
avec un nombre de réplicas bootstrap de 100 (voir tableau 4 pour les abréviations).
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1.2.2. Etude phylogéographique au niveau de la cote algérienne

Le séquencage d’un fragment de 587 pb de long du geéne mitochondrial de la COI a révélé
I’existence de 9 sites polymorphes permettant ainsi de définir 9 haplotypes sur I’ensemble des 24
individus séquencés:

ZB_1: 14 Individus [BE1 CV2 CV4 FP3 RN6 ST1 ST2 ST3 ST7 ST8 VK1 VK6 VK9 ZM6]

ZB 2: 2 Individus [FP1 FP2]

ZB_3:1 Individu [FP4]

ZB_4:1 Individu [FP6]

ZB 5:1 Individu [RN1]

ZB_6: 2 Individus [RN2 ZM4]

ZB_7: 1 Individu [ST10]

ZB_8: 1 Individu [VK4]

ZB_9: 1 Individu [VK8]
Les relations minimales entre les différents haplotypes de I'espece P. rustica de la cote algérienne

est représentée sur la figure 19.

Wi
44
445
FrZ

4548
5T10

Figure 19 : Réseaux d’haplotypes représentant les relations minimales entre les différents haplotypes des espéces
dePatelles rustica dans toute la cote algérienne. ST, en vert; RN, en noire; VK, en bleu; ZM, en rose; CV, en marron;
FP, en rouge; BE, en jaune (voir tableau 4 pour les abréviations).
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La figure 19 montre une ramification d'haplotypes constitué des individus RN2 et ZM4 lié a VK4.
Une autre ramification plus complexe est formée de deux haplotypes libres ST10 et RN1 reliés a un

autre haplotype libre qui est VK8 (Fig. 19).

L'analyse nucléotidique et haplotypique réalisée par le programme DNAsp 5.10 (Rozas et al., 2010)
a révélé une valeur de diversité haplotypique (Hd) = 0,836 et une valeur de diversité nucléotidique () =
0,01367 pour un nombre de site de ségrégation (S) = 9. Les tests de neutralité de Tajima ainsi que celui
de Fu et de L ont donné des valeurs non-significatives de D = -1,76000 (P > 0, 05) et de F =-2,16462

(P > 0,05). Ce qui pourrait ttmoigner d'une population non-significativement en récente expansion.

Les résultats de 'AMOVA des deux modeles de structure des populations algériennes montrent que
le modele EW est bien établis marqué par une valeur de Fct = 0,16438 (P < 0,05) et des valeurs de
Fsc = -0,08893 et Fst = 0,09007 (tous deux P > 0,05) (Tab. 5). En revanche, Le modele ECO

représente une structure non significative (Valeurs non-significatives de Fct, Fsc et Fst) (Tab. 5).

Tableau 5 : Résultats de 'AMOVA des modeles de structures des populations de la c6te algérienne
en utilisant la statistique de F. *: valeur significative de P; NS: valeur non significative
de P; ddl: degré de liberté.

Modeles de structure F_Statistique

de populations ddl F_value P_Value
ECO

Fct 2 Fct= 0,158 NS
Fsc 4 Fsc=-0,125 NS
Fst 17 Fst= 0,052 NS
EW

Fct 1 Fct= 0,164 *
Fsc 5 Fsc= 0,088 NS
Fst 17 Fst= 0,090 NS

1.3.Etude phylogénétique et phylogéographique élargi sur toute la Méditerrané et I'Atlantique
1.3.1. Etude phylogénétique élargi sur toute la Méditerrané et I'Atlantique

En utilisant le programme « jModeltest 0.1.1 » (Posada, 2008), le modéle « Tamura a
3 parameétres» a eté consideré comme étant le plus adéquat avec le parametre (G). En utilisant un
nombre de réplicas bootstrap de 100, 1’arbre phylogénétique élargi sur toute la Méditerranée et

I'Atlantique des espéces de Patella rustica est représenté dans la figure 20.
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1.3.2. Etude phylogéographique élargi sur toute la Méditerrané et I'Atlantique

Apres avoir aligné et comparé les 24 séquences de P. rustica d’un fragment de 577 pb de long du
gene mitochondrial de la COIl de la c6te algérienne avec les 143 séquences de P. rustica tirées du
NCBI, 82 sites polymorphes ont été révélés permettant ainsi de définir 57 haplotype sur I’ensemble
des 167 individus comparés:

Hp_1: 66 Individus [BIA6 BIA2 BIA1l BIA3 CPR32 CPR31 CPR33 SBR3 SBR4 SBR8 SBR9
SBR2 ARI14 ARI16 ARI21 ODA22 ODA17 ODA21 ODA23 AGA91 AGA93 AGA95 AGASS
AGA87 AGA99 AGA94 AGA8B6 AGA97 AGA96 EST32 EST42 EST41 EST31 CRT14 CRTO06
VIV29 VIV01 VIV26 VIV25 VIV02 VIV30 VAL36 VAL37 VAL39 VAL34 VAL33 VAL31
EST39 CAM3 CAM1 CAM4 CAM22 BE1 CV2 CV4 RN6 ST1 ST2 ST3 ST7 FP3 ST8 VK1 VK6
VK9 ZM6]

Hp_2: 4 Individus [BIA5 CPR35 ARI23 CAM5]

Hp_3: 4 Individus [BIA4 AGA89 EST36 CAM28]

Hp_4: 7 Individus [SBR1 SBR5 SBR7 ARI22 ARI24 ODA18 CAM2]

Hp_5: 2 Individu [SBR10 CAM26]

Hp_6: 1 Individu [ODA19]

Hp_7: 4 Individus [AGA90 CAM30 RN2 ZM4]

Hp_8: 5 Individus [AGA92 EST37 CAM25 FP1 FP2]

Hp_9: 5 Individus [AGA98 CRT10 CRT01 CAM31 FP6]

Hp_10: 1 Individu [TNTO3]

Hp_11: 11 Individus [SAV03 SAV05 PES600 TNT19 TNTO04 TNT12 CRT05 CRT03 CRT11
CRT12 EMB32]

Hp_12: 5 Individu [SAV02 PES597 PES599 PES598 EMBA40]

Hp_13: 2 Individu [SAV01 EMB47]

Hp_14: 1 Individu [SAV06]

Hp_15: 1 Individu [PES601]

Hp_16: 1 Individu [TNTO06]

Hp_17: 1 Individu [TNTO02]

Hp_18: 2 Individus [CRT02 EMB46]

Hp_19: 1 Individu [CRT13]

Hp_20: 2 Individus [VIV04 CAM54]

Hp_21: 1 Individu [VIV05]

Hp_22: 1 Individu [VIV03]

Hp_23: 1 Individu [VAL38]

Hp_24: 1 Individu [VAL32]

Hp_25: 1 Individu [VAL30]

Hp_26: 2 Individus [EST40 CAM27]

Hp_27: 2 Individus [EST33 CAM23]

Hp_28: 2 Individus [EST34 CAM29]

Hp_29: 2 Individus [EMB7 EMB37]

Hp_30: 1 Individu [EMBS]
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Hp_31: 1 Individu [EMB6]
Hp_32: 1 Individu [EMB9]
Hp_33: 1 Individu [EMB10]
Hp_34: 1 Individu [MD11]
Hp_35: 1 Individu [MD12]
Hp_36: 1 Individu [CIS13]
Hp_37: 1 Individu [MD14]
Hp_38: 1 Individu [CIS15]
Hp_39: 1 Individu [CIS16]
Hp_40: 1 Individu [CIS17]
Hp_41: 1 Individu [CIS18]
Hp_42: 1 Individu [CIS19]
Hp_43: 1 Individu [C1S20]
Hp_44: 1 Individu [CIS21]
Hp_45: 1 Individu [EMB34]
Hp_46: 1 Individu [EMB35]
Hp_47: 1 Individu [EMB36]
Hp_48: 1 Individu [EMB33]
Hp_49: 1 Individu [EMB73]
Hp_50: 1 Individu [EMB72]
Hp_51: 1 Individu [EMB52]
Hp_52: 1 Individu [EMB53]
Hp_53: 1 Individu [RN1]
Hp_54: 1 Individu [FP4]
Hp_55: 1 Individu [ST10]
Hp_56: 1 Individu [VK4]
Hp_57: 1 Individu [VK8]

Notons la présence de 5 nouveaux haplotypes (FP4 RN1 VK4 VK8 ST10) jamais répertoriés dans
le NCBI. Par ailleurs, les relations minimales entre les différents haplotypes de I'espéce P. rustica

de la Méditerranée et I'Atlantique est représentée sur la figure 21.

-
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Figure 20 : Réseaux d’haplotypes représentant les relations minimales entre les différents haplotypes des espéces de
Patelles rustica dans tous la Méditerranée et I'Atlantique. En vert, la c6te algérienne; en orange, la cote atlantique
(France, Espagne, Portugal, Maroc); en bleu, la Méditerrané orientale; en move, la Méditerrané occidentale; en rose, les
fles Canaries, Selvagens, Madere et Desertas (voir tableau 4 pour les abréviations).

L'analyse nucléotidique et haplotypique réalisée par le programme DNAspr 5.10 (Rozas et al., 2010) a
révélé une valeur de diversité haplotypique (Hd) = 0,836 et une valeur de diversité nucléotidique
(r) = 0,01367 pour un nombre de site de ségrégation (S) = 82. Le test de neutralité de Tajima a donné
des valeurs non-significatives (D = -1,4717; P > 0,05). En revanche, le test de neutralité de Fu et de Li a
donné des valeurs significatives (F = -2,58920; P < 0,05). Ce qui pourrait témoigner de populations en

récente expansion.

Les resultats de 'AMOVA montrent qu'il y a structures de populations bien établis du modéles DTS
(Détroit Siculo-Tunisien) marquées par une variance genétique significative entre leurs groupes de
populations (Fct) supérieur a la variance inter-population au sein de chaque groupe (Fsc) (Tab. 6).
Cependant, les deux modeles GB et AOF ne montrent aucune structure bien établi entre les groupes

de leurs populations marquee par des valeurs de Fct < Fsc (Tab. 6).
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Tableau 6 : Résultats de 'TAMOVA des modéles de structures des populations méditerranéennes et
atlantiques en utilisant la statistique de F. NS: non significatif; ddl: degré de libérté.

Modeles de structure F_Statistique

de populations ddl F_values P_Value
DST

Fct 1 Fct=0.074 <0,01
Fsc 22 Fsc=0.073 <0,01
Fst 143 Fst=0.143 <0,01
GB

Fct 1 Fct=0.066 <0,01
Fsc 22 Fsc=0.076 <0,01
Fst 143 Fst =0.138 <0,01
AOF

Fct 1 Fct=0.014 NS
Fsc 22 Fsc=0.097 <0,01

Fct 143 Fst=0.110 <0,01
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Il. Discussion

L’étude des structures génétiques des populations de Patella rustica basée sur la portion du gene
mitochondrial Cytochrome b Oxydase | "COI"™ a montré des résultats pertinents quant a sa
phylogéographie au niveau de la c6te algérienne et au niveau élargie entre la Méditerranée et

I'Atlantique nord-est.

En effet, I'étude phylogénétique au niveau de la cote algérienne a montré qu'il y a un petit groupe
monophylétique constitué des 3 individus de I'est RN2, VK4 et ZM4 différents du reste des autres
individus échantillonnés (Fig.18). Ce qui pourrait étre expliqué par une spéciation péripatrique par

rapport aux autres individus échantillonnés de la méme station ou a proximite.

Par ailleurs, le réseau d'haplotype en figure 19 montre une formation en étoile avec un haplotype
centrale "HAP1" (constitué de 14 individus) marquant une récente expansion géographique des
populations de P. rustica de la c6te algérienne. Cependant, cette expansion reste non-significative
du faite des valeurs des coefficients de neutralité [D = -1,76000 (P > 0, 05); F = -2,16462 (P >
0,05)].

La figure 19 montre une ramification d'haplotypes constitué des individus RN2 et ZM4 lié a VK4.
Une autre ramification plus complexe est formée de deux haplotypes libres ST10 et RN1 reliés a un

autre haplotype libre qui est VK8 (Fig. 19).

La présence de ramifications d'haplotypes libres [(RN2 et ZM4 liés a VK4) et (ST10 et RN1 liés a
VK8)] pourrait &tre due a un effet de goulot d'étranglement Nei M (mai 2005)

Les résultats de 'AMOVA ont montré que le modele EW semble convenir a une structure robuste
révélant que le groupe de I'est (FP, ZM, RN et VK) est bien séparé génétiquement du groupe de
I'ouest (BE, CE et ST) [valeurs de Fct > Fsc (P < 0,05 pour la Fct)] (Tab. 5). Ce résultat pourrait
étre explique par la présence d'un hotspot au niveau du centre de la cote algérienne. Notons la
diversité haplotypique de la station de FP qui posséde a elle seule 4 haplotypes différents (Hapl,
Hap2, Hap3 et Hap4). En effet, Bouzaza (2012) avait signalé la présence d'une diversité tres élevé

des individus de P. ferruginea dans cette méme station El Ayari (2015).

Le fait d'avoir trouvé 5 nouveaux haplotypes non répertoriés dans le GenBank montre que la cote

algérienne est assez diversifiée génétiqguement.
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La plus part des individus de la cote algérienne sont inclus dans le grand haplotypes Hp1 regroupant
66 individus issus des cOtes continentales atlantiques, de Méditerranée occidentale et de
Méditerranée orientale marquant une récente expansion géographique des populations de P. rustica

au niveau des cotes méditerranéennes et atlantiques F = -2,58920 (P < 0,05).

Par ailleurs, les individus de la cOte algérienne sont situés proches des individus des cotes
atlantiques continentale (Fig. 20; Fig. 21). Sachant que les patelles ont un stade larvaire
Iécithotrophique, les courants atlantiques passant par le détroit de Gibraltar pourraient contribuer a
une homogenéisation génétique entre les populations de P. rustica dans la Méditerranée
occidentale, dont font partie les individus algériens, et celles des cotes continentales atlantiques
(Bouzaza, 2012, 2018).

Par ailleurs, 'AMOVA a montré que le modéle DST semble étre le plus robuste révélant que le
groupe de populations de la Méditerrané Orientale (PES, EMB, SAV, VIV, CRT, TNT) est bien
séparé génétiqguement du groupe des populations la Méditerranée Occidentale (EST VAL) ([Fct >
Fsc (P < 0,05 pour la Fct)] (Tab.6). Ce résultat pourrait étre expliqué par la présence d'une sous-
espece de P. rustica appelée Patella rustica orientalis qui semble existée sur les cOtes de la
Méditerranée orientale (Sa Pinto et al., 2012). Concernant les deux modeles GB et AOF,
I'’AMOVA a montré qu'ils ne sont pas robustes et que les groupes de leurs structures ne sont pas
stables [Fsc > Fc (P > 0,05)] (Tab.6). Ce qui pourrait étre expliqué par le fait que la barriere du golf
de Bejaia et celle d'’Almer/Oran n'ont pas eu un effet de divergence entre les groupes de populations
de P. rustica des modéles GB et AOF.

Concernant la présence d'haplotypes hypothétique (mv7, mv10 et mv1l) liés aux haplotypes des
iles atlantiques (Canaries, Selvagens, Madeére et Desertas) (Fig. 21), c'est le résultat d'une lacune en
haplotypes intermédiaire pouvant exister entre les individus de P. rustica de ces iles et ceux du reste
de sa zone de repartition (Cotes continentales atlantiques et méditerranéennes) qui di au faible
nombre de leur échantillon ou a un effet de fondation survenu aprés la migration en zones insulaires

des individus de P. rustica depuis le continent vers ces iles.

-
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Conclusion

L’objectif de notre étude était de réaliser une étude des structures génétiques des populations de
Patella rustica (Linnaeus, 1758) au niveau de la cote algérienne et sur une zone élargie entre la
Méditerranée et I'Atlantique dans le but d'avoir une idée sur les courants marins pouvant induire ces

structures.

Cette etude a réveélé la présence de 5 nouveaux haplotypes algériens non répertoriés dans le NCBI.
L'étude phylogéographique & montré que les populations de P. rustica sont issue d'une récente
expansion due a un effet entonnoir. Les résultats de I'analyse moléculaire de variance (AMOVA)
ont montré que les populations de I'est de la cote algerienne sont bien séparées des populations de la

région ouest.

Il a été conclu aussi que le détroit Siculo-tunisien était la limite entre les populations de la
Méditerranée orientale et les populations de la Méditerranée occidentale ainsi que I'Atlantique. Les
courants marins frontaux peuvent étre la cause de cette divergence créant une barriere invisible

entre les différentes populations de P. rustica.

¢
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