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Rétro

Rétrospective

Par

Giulia PERROUD

Causes et conséquences de la consanguinité chez les

salmonidés reproduits artificiellement

Potentiels effets de la reproduction artificielle sur la consanguinité

Dans le bulletin de 1978 de la SVSN, M. Edouard Bugnion décrivait des alevins de truites
« monstrueux » observés en pisciculture. Il s'interrogeait sur l'origine de leurs malformations

et, puisqu'ils étaient plus fréquents dans les populations d'élevage, il a fait l'hypothèse qu'elles
étaient liées à la fertilisation artificielle. Cette pratique n'est pas réservée aux élevages de

pisciculture. Le déclin de nombreuses populations de salmonidés a mené les autorités responsables
à mettre en place des programmes de reproduction de soutien (Kitada 2018, Stoeckle et al.

2022). Typiquement, les œufs des femelles sont collectés lors de la fraie, mélangés ou non entre
femelles, puis artificiellement fertilisés par la semence d'un ou plusieurs mâles. Ces protocoles

peuvent induire une augmentation de la consanguinité moyenne de la population au fil des

générations (Wang et al. 2002, Waples et al. 2020). Le taux d'augmentation dépend
principalement de la diversité génétique de la population au début du programme (D'Ambrosio et

al. 2019), du nombre de reproducteurs utilisés à chaque génération et de la variance du succès

des différentes familles créées (Wang et al. 2002).

Causes de l'augmentation de la consanguinité
Souvent, le nombre de reproducteurs utilisés est faible et induit une diminution de la diversité

génétique au fil du temps (Christie et al. 2012, Waples et al. 2020). En effet, la diversité

génétique chez les reproducteurs choisis est plus faible que la diversité génétique dans
l'ensemble de la génération parentale et une partie de la diversité génétique non-représentée chez

les reproducteurs est exclue, par hasard, pour plusieurs générations et finit par disparaître. De

plus, mélanger la semence de plusieurs mâles pour la fertilisation induit typiquement une
compétition spermatique plus importante que dans la nature, augmentant ainsi artificiellement
la variance du succès reproducteur des mâles et pouvant induire une force de sélection artificielle

favorable à certains génotypes seulement (Wedekind et al. 2007, Young et al. 2013),
c'est-à-dire, dans ce contexte, à certains variants de gènes (allèles) ou combinaisons d'allèles.

Similairement, standardiser les conditions de développement des alevins, et donc les pressions
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de sélection sur ces stades de vie précoces, peut favoriser certains génotypes de manière
directionnelle. Au fil des générations, ces différents phénomènes augmentent la probabilité qu'un
mâle et une femelle appariés soient apparentés.

Conséquences de l'augmentation de la consanguinité

Lorsque la reproduction consanguine se traduit en une diminution directe ou indirecte de

la survie et/ou du succès reproducteur, on parle de dépression de consanguinité. Le phénomène

est principalement dû à une augmentation du nombre d'allèles délétères récessifs à l'état

homozygote chez les individus consanguins. Lorsqu'elle est extrême, la consanguinité peut
causer des malformations mais les conséquences néfastes pour les populations concernées et/

ou leurs exploitant-e-s sont souvent moins flagrantes. On observe typiquement une dépression
de consanguinité sur les traits d'histoire de vie comme la qualité des œufs (de Guttry 2021,
Paul et al. 2022), la croissance (Gallardo & Neira 2005, de Guttry 2021) ou la date de

fraie (Paul et al. 2022), ainsi que sur la survie des alevins et juvéniles (Wang et al. 2002). Les

effets sur la croissance et la survie sont évidemment inquiétants pour les exploitant-e-s dont le

revenu dépend du recrutement des populations exploitées et de la taille moyenne des individus
péchés. Les conséquences d'effets de la consanguinité sur d'autres traits peuvent être moins
évidentes à prévoir, par exemple lorsque la consanguinité retarde la date de fraie (Waters et ai
2020, Paul et al. 2022). Une reproduction tardive peut limiter la survie des alevins en
désynchronisant leurs éclosions des conditions idéales. Cela pourrait diminuer le succès des familles

présentant une faible variabilité génétique et donc freiner l'augmentation de la consanguinité
au fil des générations, ou avoir des effets catastrophiques si la date de fraie évolue à l'échelle
de la population et que la majorité des alevins éclosent dans des conditions défavorables à leur

survie. Cela dit, même lorsque les conséquences sont difficiles à prévoir ou que l'on n'observe

pas de dépression de consanguinité, éviter la reproduction consanguine artificielle est crucial

pour la viabilité des populations. En effet, l'augmentation de la consanguinité signifie que la

variabilité génétique s'érode et que le potentiel évolutif de la population diminue (Kardos
et al. 2021, Klütsch & Laikre 2021). Les changements environnementaux prédits pour les

prochaines années, et en particulier l'augmentation de la température qui est un facteur de

stress important pour les poissons (Alfonso et al. 2021) et qui interagit souvent en synergie

avec d'autres facteurs de stress (Alfonso et al. 2021, Wu et al. 2022), rendent le maintien du

potentiel évolutif d'autant plus important (Mayer 2019).

Étude de la dépression de consanguinité
Pour un même trait, les estimations de la dépression de consanguinité varient entre espèces,

populations et stades de vie (Wang et ai 2002). De plus, les estimations de la dépression de

consanguinité dépendent de l'environnement dans lequel elle est testée (Wang et al. 2002).
Il est donc important de l'estimer dans la population d'intérêt, in situ. Sans données géno-

miques, on peut comparer des traits de fitness entre générations de consanguinité moyenne
différente, mais des potentiels changements environnementaux ou génétiques entre générations

empêchent d'assurer un lien de causalité. Une autre approche consiste à déterminer le

coefficient de consanguinité des individus, sur la base de pédigrés ou de marqueurs géno-

miques, et tester si différents traits de fitness varient en fonction de ce coefficient. Les pédigrés

sont difficiles à établir chez les poissons, encore plus dans des populations non-captives. L'essor
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de la génomique a ainsi permis d'étudier la dépression de consanguinité dans les populations
de salmonidés avec une résolution et validité impossible auparavant.

Mitigation de la dépression de consanguinité
De plus en plus de programmes de reproduction artificielle prennent maintenant en compte
la génomique et ses prédictions dans leur protocole. Pour les populations captives au pédigré

connu, les reproductions les plus consanguines sont évitées. Pour les populations non-captives,

on essaie de maximiser le nombre de reproducteurs et la diversité des familles (Dupont-Nivet
et al. 2006, Waters et al. 2020). Une méthode efficace est de constituer des blocs de

fertilisation au sein desquels chaque mâle est croisé avec chaque femelle (Dupont-Nivet et al.

2006). Cependant, ces protocoles ne permettent pas de propager spécifiquement les « bons

gènes », qui sont typiquement sélectionnés positivement via la sélection de partenaire lors de la

reproduction naturelle (Wedekind 2002). D'ailleurs, certains ont critiqué le fait de chercher

à maintenir toute diversité génétique plutôt que de se concentrer sur la diversité fonctionnelle

(Teixeira & Huber 2021). Cela dit, à défaut d'autres options inspirées d'une compréhension

profonde de l'architecture génétique du fitness dans une population, éviter la consanguinité
semble généralement nécessaire et crucial pour prévenir la diminution de fitness et du potentiel

évolutif de populations d'intérêt (Kardos et al. 2021).
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