
 

 

Cette note de synthèse reprend les principaux éléments du rapport d’étude « Programme 

interdépartemental de recherche collaborative : Etude à l’échelle micro géographique de la diversité et de 

la structure génétique des populations de truite commune (2012-2016) – Volet 2 : Etude des populations de 

truites du versant atlantique (Caudron & al. 2016) » et les discute (point 4). 
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1. Echantillonnage et analyse des échantillons : 

3000 individus ont été échantillonnés entre 2011 et 2014 par pêches électriques (2935 échantillons), 

prélèvements par les pêcheurs (47 échantillons sur l’Allier uniquement) et par le CNSS au niveau du tambour 

rotatif de Chanteuges (18 échantillons sur l’Allier). 

L’échantillonnage porte au total sur 110 secteurs dont 48 sur le bassin versant de l’Allier et 62 sur le bassin 

versant de la Loire. 

Après extraction de l’ADN, un génotypage de chaque individu a été réalisé à partir de 14 marqueurs 

microsatellites (répétition continue d’un ensemble de nucléotides sur une séquence d’ADN). 2952 individus 

génotypés avec succès sur au moins 6 marqueurs ont été conservés pour l’analyse. Aucun secteur n’a été 

écarté. 

Après vérification des caractéristiques et de la qualité des échantillons, l’analyse a porté sur la diversité, la 

différentiation et la structure génétique des échantillons : 

- La diversité génétique au sein de chaque échantillon a été étudiée à l’aide de 3 paramètres : le 

nombre moyen d’allèles par locus, la richesse allélique et l’hétérozygotie attendue. La taille efficace 

de la population a également été estimée ; 

- La différence et la structuration génétique entre les échantillons a été étudiée par 3 approches : les 

indices de différenciations, la structure génétique et les distances génétiques. 

 

2. Bassin versant de l’Allier : 

Sur le bassin de l’Allier, l’analyse porte sur 1238 individus répartis sur 48 secteurs (carte 1 et tableau 1). 

 
Carte 1 : Localisation et code station des 48 secteurs échantillonnés sur le bassin de l’Allier dans le département 

de la Haute-Loire. 
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Tableau 1 : Synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur la base des 14 
microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, A = nombre moyen d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = 

indice de fixation, Ne = taille efficace estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 

 

2.1. Diversité génétique des échantillons : 

Le nombre moyen d’allèle par locus (A), varie de 2,4 sur la Gourgueyre à 8,6 sur l’Allagnon à Pont Rouge. La 

richesse allélique (Ar) varie de 1,7 également sur la Gourgueyre à 3,7 sur l’Allagnon à Pont Rouge. 

L’hétérozygotie attendue varie de 0,275 sur la Gourgueyre à 0,767 sur l’Allagnon à Pont Rouge (tableau 15). 

Les diversités génétiques les moins élevées sont observées sur l’amont des affluents de l’Allier comme la 

Gourgueyre, le Chalons et le Panis où sur de petits affluents comme le Besque et la Ramade. De manière 

classique, la diversité génétique augmente sur les échantillons situés sur l’aval des affluents et sur l’Allier. Les 

6 échantillons de l’Allagnon présentent des diversités parmi les plus élevées. 
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L’analyse montre que de nombreux poissons font partie d’une fratrie dans plusieurs échantillons. Ceci peut 

être la conséquence soit d’un échantillonnage pas suffisamment réparti sur le linéaire de la rivière soit de 

populations présentant une abondance faible. Les stations concernées sont entourées en rouge dans le 

tableau (individus faisant partie d’une même fratrie ≥ 20 %). 

La taille efficace (Ne) qui est une estimation du nombre de géniteurs à l’origine de l’échantillon suggère 

l’existence de plusieurs « très petites » populations, soit qu’elles sont issues d’un nombre restreint de 

géniteurs, soit que le recrutement ait été limité du fait d’un fonctionnement perturbé des frayères et/ou 

d’une survie limitée des alevins. Les stations concernées sont entourées en orange dans le tableau (Ne ≤ 

20%). 

La connaissance démographique valide la plupart des populations concernées dont les abondances peuvent 

être qualifiées de moyenne (Voireuze, Ance du Sud aval, Céroux, Bois d’Arbious, Ramade, Ribeyre, Lidenne) à 

faible (Avesne, Besque, Chamalières). 

 

2.2. Différentiation et structure génétique entre les échantillons : 

La différence génétique entre les échantillons (fréquences alléliques) fait notamment ressortir les points 

suivants : 

- 4 échantillons se différentient fortement de tous les autres échantillons : l’Avesne (A033), la Besque 

(A035), le Chalons (A059) et la Gourgueyre (A065) ; 

 Les 3 échantillons du bassin de l’Ance du Sud : Pont de Pouzas (A018), Verreyrolles (A019) et le 

ruisseau de Panis (A020) ne se différentient pas entre eux mais se différentient de tous les autres ; 

 Les 8 échantillons du système Doulon/Senouire (A122 à A129) montrent une faible différentiation 

entre eux ; 

 Les 6 échantillons du bassin de l’Allagnon (A001, A002 A003, A006, A007, A008) montrent également 

une faible différenciation entre eux ; 

 Les 4 échantillons du cours principal de l’Allier (A009 à A0012) montrent globalement peu de 

différenciation avec la majorité des autres échantillons. 

 

L’analyse de la structure génétique des échantillons met en évidence l’existence de groupes génétiques 

homogènes (clusters) à l’échelle des sous bassins versants mais différentiés entre les différents bassins 

versants (carte 2 et tableau 2). 
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Carte 2 : Localisation géographique des groupes génétiques 

homogènes (17 clusters identifiés) 
Tableau 2 : Pourcentage d’individus de chaque échantillon 

assignés aux différents groupes génétiques homogènes 
identifiés (les couleurs correspondent à celles utilisées sur 

la carte ci-contre) 

 

Sur les 17 clusters identifiés : 

 Le cluster 1 regroupe les individus de l’Ance du Sud et de son affluent le Panis. A noter également 

que 27% des individus de l’autre affluent, la Virlange, sont également affiliés à ce cluster ; 

 La majorité des individus de 3 échantillons du Desges se regroupe dans le cluster 2 ; 

 Les échantillons de l’Allagnon forment à eux seuls le cluster 3 ; 

 Chacun des 5 échantillons suivants forme un cluster: Chamalières (A047, cluster 4), Ribains (A120, 

cluster 12), Avesne (A033, cluster 13), Besque (A035, cluster 14) et Céroux (A046, cluster 15) ; 

 90% des individus de la Gourgueyre et 87% de ceux du Chalons se regroupent au sein du cluster 5 ; 

 Le cluster 6 regroupe principalement 4 échantillons du bassin de la Senouire, le Lamandie (A124), la 

Senouire à Clersanges (A127), la Ribeyrette (A126) et la Senouire à la Gravière (A129), avec des taux 

d’assignation des individus allant de 91% à 54%. A noter que 23% des individus du Lidenne (A125) et 

27% de la Senouire à Domeyrat (A128) sont assignés à ce cluster ; 

 Les individus du Pontajou (A130) et de la Seuje à Longeval (A131) se regroupent dans le cluster 7 

avec des taux d’assignation respectivement de 91 et 82%. A noter que 21% des échantillons de la 

Seuje à Prades sont également associés à ce cluster ; 

 Le cluster 8 regroupe en majorité des individus échantillonnés sur les 4 secteurs du cours principal 

de l’Allier (A009 à A012) et sur la partie aval de certains affluents comme le Malaval (A110), 

l’Arquejols à la Pinède (A024) et la Fioule (A107). A noter également que 23% des individus de 

l’échantillon aval de la Seuje à Prades (A132) sont assignés à ce cluster ; 

 L’échantillon de l’Arquejols amont à la Mouteyre (A023) forme le cluster 9 avec 85% des individus 

assignés. 32% des individus de la Ribeyre (A121) qui est située à proximité de l’Arquejols sont 
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également assignés à ce cluster. Plus surprenant, 27% des individus de l’échantillon du Lidenne situé 

sur le bassin de la Senouire (A125) sont assignés à ce cluster ; 

 Le cluster 10 regroupe des individus des échantillons de la Cronce (A060 et A061), de la Ramade 

(A119) et de l’Arçon (A022) ; 

 Le cluster 11 regroupe les échantillons de la Doulon avec 85% des individus échantillonnés à 

Laval/Doulon (A122), 53% des individus du Vals le Chastel (A123) avec l’échantillon du bois d’Arbious 

(A036), 42% des individus assignés. A noter également, que 33% des individus de l’échantillon le plus 

aval de la Senioure à Domeyrat s’associent à ce cluster ; 

 Les deux échantillons situés sur la Dorette (A081 et A082) forment un cluster bien identifié avec 90 

et 84% des individus assignés ; 

 Le cluster 17 regroupe 52% des individus de la Virlange. 

 

Ces groupes génétiques homogènes sont plus ou moins éloignés génétiquement les uns des autres et 

plusieurs groupes génétiques cohérents ressortent de l’analyse des distances génétiques (figure 1 et       

carte 3) : 

 La Cronce dont les deux échantillons géographiquement proches se groupent naturellement avec 

des valeurs de robustesse élevées ; 

 La Desges dont les 3 échantillons forment une entité soutenue avec une robustesse de 94% ; 

 Les deux échantillons du Doulon forment un groupe avec une robustesse de 92% ; 

 La Senouire dont les 5 échantillons se groupent avec une robustesse de 70% ; 

 Les échantillons de l’Ance du Sud forment un groupe distinct ; 

 La Seuje dont les deux échantillons se regroupent naturellement avec une robustesse de 92% ; 

 Les échantillons de l’Allagnon sauf la Violette se regroupent entre eux et forment un groupe bien 

distinct soutenu avec une robustesse de 86%. 

 
Figure 1 : Arbre (neighbor-joining) obtenu à partir des distances génétiques (Dc). La longueur des branches est 

proportionnelle à la distance génétique. Les valeurs à côté des branches indiquent la robustesse (en pourcentage) des 

regroupements observés. Seuls les valeurs supérieures à 70% (considérées comme suffisamment robustes) sont 

indiquées. 
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Carte 3 : Représentation géographique de la structuration génétique des populations de truites sur le bassin de l’Allier 

d’après les distances génétiques : les zones entourées figurent les regroupements homogènes les plus robustes 
(robustesse ≥ 70 %). 
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3. Bassin versant de la Loire : 

Sur le bassin de la Loire, l’analyse porte sur 1714 individus échantillonnés sur 62 secteurs (carte 4 et    

tableau 3). 

 

 
Carte 4 : Localisation et code station des secteurs échantillonnés sur le bassin de la Loire dans le département de la 

Haute-Loire et sur l’Ance du Nord pour les départements du Puy-de-Dôme et de la Loire. 
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Tableau 3 : Synthèse des principales statistiques génétiques obtenues sur chaque échantillon sur la base des 14 

microsatellites analysés. He = hétérozygotie attendue, A = nombre moyen d’allèle par locus, Ar = richesse allélique, Fis = 
indice de fixation, Ne = taille efficace estimée de la population et son intervalle de confiance à 95%. 
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3.1. Diversité génétique des échantillons : 

Les échantillons montrent globalement une bonne diversité génétique. 

Le nombre moyen d’allèle par locus (A), varie de 3,9 sur le Cotonas à 8,1 sur Lausonne. La richesse allélique 

(Ar) varie de 2 sur les Villettes à 2,7 sur la Dunière. L’hétérozygotie attendue varie de 0,468 sur la 

Fouragettes aux gorges Montagnac (L066) 0,708 sur la Coubière à Pont de la Val (L061). 

L’analyse montre que de nombreux poissons font partie d’une fratrie dans plusieurs échantillons. Ceci peut 

être la conséquence soit d’un échantillonnage pas suffisamment réparti sur le linéaire de la rivière soit de 

populations présentant une abondance faible. Les stations concernées sont entourées en rouge dans le 

tableau (individus faisant partie d’une même fratrie ≥ 20 %). 

La taille efficace (Ne) qui est une estimation du nombre de géniteurs à l’origine de l’échantillon suggère 

l’existence de plusieurs « très petites » populations, soit qu’elles sont issues d’un nombre restreint de 

géniteurs, soit que le recrutement ait été limité du fait d’un fonctionnement perturbé des frayères et/ou 

d’une survie limitée des alevins. Les stations concernées sont entourées en orange dans le tableau (Ne ≤ 

20%) : Holme à Maison Neuve (L077), Fouragettes (L066), Vilettes (L120), Roudesse (L146) et l’amont de la 

Ligogne dans le Puy-de-Dôme à Molhac (L020). 

 

3.2. Différentiation et structure génétique entre les échantillons : 

Globalement, les populations de truites du bassin de la Loire apparaissent moins différenciées (plus 

homogènes) que celles du bassin de l’Allier (valeurs de différenciation génétiques plus faibles). 

Les principales informations à retenir en termes de différenciation génétique entre les échantillons sont : 

- 3 échantillons se différentient fortement de tous les autres échantillons : Chamalière (L031), 

Fouragettes (L066) et Villettes (L120) ; 

 3 autres échantillons se différentient également de tous les autres échantillons mais avec des valeurs 

de différentiation moins élevées : Holme à Maison Neuve (L077), Piat (L065) et Gampille (L129) ; 

 Les échantillons localisés sur le bassin de l’Ance du Nord montrent globalement peu de 

différenciation entre eux sauf l’échantillon situé dans le Puy-de-Dôme à l’amont du Ligogne à Mohlac 

(L020) qui se différencie ; 

 Les 2échantillons amont de l’Andrable (Chapelle en Lafaye, L014 et Merle L015) ont tendance à se 

différencier du reste du bassin de l’Ance du Nord ; 

 Les 6 échantillons du Borne (L049 à L054) montrent une faible différentiation entre eux ; 

 Globalement les échantillons du bassin du Lignon du Velay constituent un ensemble avec des faibles 

niveaux de différenciation entre eux. 

 

L’analyse de la structure génétique des échantillons n’a pas permis de dégager clairement un nombre le plus 

probable de groupes génétiques homogènes (clusters). 

Cependant, l’analyse des distances génétiques entre les échantillons met en évidence quelques 

regroupements génétiques cohérents (figure 2 et carte 5) : 

 plusieurs échantillons situés à proximité sur le même ruisseau se regroupent deux à deux avec des 

valeurs de robustesse élevées : C’est le cas sur la Gazeille (L073 et L075), le Gagne (L071 et L072), le 

Dolaizon (L055 et L056) et l’Echapre (L125 et L126) ; 

 Les échantillons de l’Holme à Maison Neuve (L077) et de l’Orcival à Champetienne (L0133) montrent 

une proximité génétique en se regroupant avec une robustesse de 78%. Ils sont relativement proche 
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géographiquement mais hydrologiquement éloigné. Ce regroupement pourrait s’expliquer par un 

transfert de poissons ou par un historique de repeuplement commun ; 

 5 groupes géographiquement cohérents forment des groupes génétiques soutenus par des 

robustesses élevées : l’Arzon, l’aval du Ligon du Velay associé avec la Dunière, la Semène, l’Andrable 

associée à l’aval de l’Ance du Nord, le Borne ; 

 Les autres échantillons du Lignon du Velay et de l’Ance du Nord ont tendance à se regrouper pour 

former deux autres entités géographiques et génétiques cohérentes. 

 

Figure 2 : Arbre (neighbor-joining) obtenu à partir des distances génétiques (Dc). La longueur des branches est 

proportionnelle à la distance génétique. Les valeurs à côté des branches indiquent la robustesse (en pourcentage) des 

regroupements observés. Seuls les valeurs supérieures à 70% (considérées comme suffisamment robustes) sont 

indiquées. 
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Carte 5 : Représentation géographique de la structuration génétique des populations de truites sur le bassin de la Loire 
d’après les distances génétiques : les zones entourées figurent les regroupements les regroupements homogènes les plus 

robustes (robustesse ≥ 70 %). 
 

 

4. Discussion : 

Les populations de truites de Haute-Loire apparaissent très structurées génétiquement. Cette structuration 

différencie des groupes génétiques homogènes à l’échelle des sous bassins versants, y compris les plus 

petits. 

L’homogénéité des traits génétiques des populations intra-bassin versant et leur différenciation inter-bassin 

versant, même proches, pourrait traduire l’existence d’un grand nombre de génotypes de truites (parfois 

communément appelées « souches »). 
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De fait, cette différenciation et cette structuration génétiques des populations de truites tendraient à 

montrer que les pratiques de repeuplement n’ont pas (ou plus) d’impact génétique aujourd’hui visible. En 

effet, l’introduction de poissons d’élevage (« souches domestiques atlantiques ») aurait alors eu comme 

conséquence première d’homogénéiser les populations, c’est-à-dire de les rendre moins différenciées et 

moins structurées à l’échelle du réseau hydrographique départemental. 

Cette spécificité des populations de truites par bassin versant traduit aussi vraisemblablement l’effet des 

discontinuités physiques majeurs au sein des hydrosystèmes (barrages, chûtes naturelles) qui, en 

cloisonnant les cours d’eau, ont pu isoler certaines populations qui se sont différentiées génétiquement. 

Ceci est notamment révélé sur le versant Loire où les « grands » barrages EDF sur l’Ance du Nord (Passouira) 

et le Lignon (Lavalette/La Chapelette) ont contribué à différencier les populations de amont et de l’aval des 

ouvrages mais également sur l’Allier, bien que moins nettement dans le cas du barrage EDF de Poutès, mais 

pas sur l’Ance du Sud où les populations sont proches entre l’amont et l’aval des ouvrages (barrages de 

Saint-Préjet et de Pouzas). 

Ceci est moins vrai systématiquement dans le cas des discontinuités naturelles qui parfois différentient 

nettement les populations de truites amont/aval (exemple du ruisseau de la Beaume) mais parfois ne les 

différentient pas (exemple du Dolaizon). 

L’étude met également en évidence le lien entre les populations salmonicoles des 2 grands axes - la Loire et 

l’Allier - et celles de leurs affluents. Ces populations sont globalement peu différenciées à l’échelle de leurs 

grands bassins versants respectifs et montrent une proximité génétique avec leurs affluents. Les échanges  

de gènes entre ces populations confirment l’existence d’interactions entre elles par le déplacement et la 

migration des truites entre l’Allier/la Loire et leurs affluents, au moins dans leur parties basses. 

Ces résultats sont également constatés à l’échelle du bassin de la Senouire, entre les populations de truites 

de la basse Senouire, du Lidenne et de l’aval du Doulon, mais pas pour les autres sous bassins versants de 

l’Allier. 

La diversité et la spécificité hydrographique des génotypes de truites de la lignée atlantique du 

département de la Haute-Loire constituent un acquis essentiel dans la connaissance de notre patrimoine 

salmonicole. Des « souches » spécifiques à chacun des sous bassins versants se sont adaptées aux 

caractéristiques de leur biotope sous l’effet des processus de la sélection naturelle. Les pratiques 

« anciennes » de repeuplement ne semblent pas avoir modifié (globalement et sensiblement) les 

caractéristiques génétiques de ces populations qui sont donc préservées. 

La conservation de ce patrimoine génétique est un enjeu fort pour la Haute-Loire, auquel les collectivités 

piscicoles doivent répondre par des actions adaptées dans la gestion de l’espèce et de ses habitats : 

- Gestion des populations de truites à des échelles cohérentes d’un point de vue fonctionnel et 

génétique (adaptation des « contextes piscicoles » du Plan départemental de gestion) ; 

- Gestion patrimoniale des populations où l’apport de truites d’élevage (souches domestiques) doit 

être proscrit ou fortement encadré (c’est déjà le cas en Haute-Loire) ; 

- Conservation des populations fonctionnelles et restauration de celles perturbées par la mise en 

œuvre des plans d’actions adaptés, portant en priorité sur l’habitat de l’espèce au sens large : 

qualité d’eau, morphologie, continuité, hydrologie (objet du Plan départemental de gestion) ; 

- Et secondairement sur des mesures de gestion halieutique de l’espèce (réglementation de la pêche, 

repeuplement). 

 


