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RESUME

Le degre de differenciation des populations de capelan du nord du
golfe du Saint-Laurent est evalue par l'utilisation d'analyses
morphometriques conventionnelles et en reseau et par analyses
electrophoretiques de la composition genetique de huit
echantillons de poissons en etat de frai preleves dans les
regions 4RST de 1'OPANO.

Les resultats de l'analyse morphometrique conventionnelle sont
peu concluants. Par centre, les analyses morphometrique en reseau
et electrophoretique mettent en evidence une differenciation
selon un axe est-ouest des sites echantillonnes. Toutefois, de
cet axe emerge le site de La Tabatiere, caracterise par une
structure d'dge differente et, selon les pecheurs, par la
presence d'un type different de capelan ("dos bleu").

Les resultats obtenus suggerent que les bases actuelles de la
delimitation des unites de gestion du capelan, les divisions 4RST
de l'OPANO, ne sont pas appropriees. Une gestion des populations
repartie selon un axe est-ouest respecterait mieux l'integrite
biologique des populations de capelan du golfe du Saint-Laurent.

SUMMARY

An evaluation of the degree of differentiation of capelin
populations in the northern Gulf of St.Lawrence is undertaken
using conventional and truss morphometric analyses and
electrophoretic analysis of the genetic structure of eight
samples of spawning fish taken in NAFO divisions 4RST.

While the results of conventional morphometric analyses are not
conclusive, truss and electrophoretic analyses tend to
differentiate the sampled sites along an east-west axis. However,
La Tabatiere differs from this trend. The age structure at this
site is peculiar and local fishermen report the occurrence of a
different type of capelin ("blue back").

The results suggest that the actual bases for the definition of
capelin management units in the northern Gulf of St. Lawrence, in
NAFO divisions 4RST, are inadequate and that a distribution of
the management units along an east-west axis would be more
appropriate for the conservation of the biological integrity of
capelin populations of the northern Gulf of St. Lawrence.
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INTRODUCTION

Le capelan (Mallotus villosus) du golfe du St-Laurent est une
espece commercialement exploitee qui, de plus, constitue un
important maillon de la chaine alimentaire (Carscadden, 1983).
Son ecologie generale a fait l'objet d'etudes de synthese
(Templeman, 1948; Jangaard, 1974) et ses aires de frai ont ete
inventoriees (Parent et Brunel, 1976). La distribution ainsi que
la survie des premiers stades de vie de cette espece ont ete
etudies dans le golfe du St-Laurent (Lambert, 1983;
De Lafontaine, 1979; Jacquaz et al., 1977).

L'importance ecologique du capelan nous incite a porter une
attention particuliere a la gestion de son exploitation
commerciale. Une revision de la condition et de la structure des
populations est effectuee annuellement. Les prises totales
admissibles sont reparties selon les divisions 4RST de l'OPANO.
Les contingents de peche commerciales alloues respectent ces
divisions.

A partir d'etudes morphometriques et meristiques, Misra et
Carscadden (198.7) et Carscadden et Misra (1980) discriminent les
populations de capelan situees pres des cotes de Terre-Neuve.
Sharp et al. (1978) ont oriente leurs recherches sur les
populations des divisions 4T et 4S de l'OPANO ainsi que de la
cote-est de Terre-Neuve. D'autre part, Lambert et Bernier (1989)
au cours dune etude morphologique conventionnelle restreinte au
golfe du St-Laurent, n'observent qu'une tres faible separation
des populations de ces trois divisions. Toutefois, ces derniers
auteurs mentionnent certaines reserves quant A la technique
utilisee et concluent de la necessite d'entreprendre une etude
plus exhaustive en incluant plusieurs points d'echantillonnage,
notamment dans la division 4S.

Les buts de la presente etude sont donc de completer les etudes
de discrimination des populations de capelan du golfe du St-
Laurent, d'evaluer la differenciation entre les sous-
populations ainsi que la correspondance entre les groupements
observes grace aux differentes techniques d'analyse et les
regions actuellement preconisees pour la delimitation des zones
de gestion du capelan. Une approche combinee d'analyses
morphometriques conventionnelles et en reseau (truss) et
d'analyses utilisant des marqueurs biochimiques de la structure
genetique des populations sera utilisee pour la realisation de
1'etude.
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MATERIEL ET METHODES:

A) Echantillonnage:

Les sites d'echantillonnage (Figure 1) sont selectionnes selon
leur appartenance e chacune des trois divisions (4RST) de
1'OPANO (Tableau 1). Deux regions ont ete visitees dans la
division 4T, deux dans 4R et finalement quatre stations dans 4S.
Ces dernieres se repartissent selon les sous-regions 4S-ouest et
4S-est dont la frontiere se situe au 62 0 55'00'' ouest de
longitude.

A chacun des sites, cinquante individus mAles et cinquante
individus femelles en phase de frai sont selectionnes en vue
d'effectuer les mesures necessaires aux analyses conventionnelles
et en reseau et sur lesquels sont preleves le foie et le muscle
necessaires aux analyses electrophoretiques.

Les variables morphometriques dites "conventionnelles" ainsi que
celles du reseau sont recueillies en marquant le contour des
individus sur du papier hydrofuge selon des points de reference
predetermines (Figure 2). Les mesures morphometriques sont
ensuite effectuees e l'aide d'une table digitalisante. Les
donnees ainsi recueillies sont arrondies par programmation au 0.1
mm le plus pres.

Les echantillons de muscle et de foie necessaires aux analyses
electrophoretiques sont conserves au froid dans des fioles
identifiees puis congeles A -80°C.

B) Analyses et traitement des donnees.

1) Analyses morphometrigues conventionnelles.

Les caracteres utilises dans l'analyse morphometrique
conventionnelle sont la longueur de la tete, la longueur du
museau, le diametre de l'oeil et 1'epaisseur du corps. Ces
caracteres ont precedemment ete identifiees par Sharp et al.
(1978) comme etant discriminatoires. Lambert et Bernier (1989)
discutent toutefois de la validite de ces caracteres dont la
significativite varie selon les sexes et les annees.

Dans le but de filtrer l'effet de longueur, ces donnees sont
standardisees selon la methode de Meng et Stocker (1984) en
utilisant une regression lineaire sur la moyenne geometrique
(Ricker, 1973). Cette standardisation est effectuee en posant
1'hypothese que les caracteres morphometriques sont lineairement
proportionnels e la longueur standard. Aucune transformation
logarithmique n'est necessaire etant donne le faible ecart
existant entre les classes de longueur. Les mAles et les femelles
sont traites separement dans toutes les analyses statistiques. La
distance generale de Mahalanobis, unite de mesure quantifiant les
relations entre groupes, est calculee et convertie en pourcentage
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de chevauchement (Mais, 1972), en utilisant le concept de Royce
(1964). Ces pourcentages fournissent une estimation de la
proportion d'un groupe possedant les caracteristiques d'un autre
groupe. L'analyse multivariee des fonctions discriminantes est
utilisee afin d'evaluer le degre de separation entre les divers
groupes echantillonnes.

2) Analyses morphometrigues en reseau (truss) .

L'approche geometrique proposee par Bookstein (1978) est utilisee
pour l'analyse morphometrique en reseau. Cette technique elabore
un reseau de points de repere sur les individus, qui en etant
interrel16s, definissent un complexe de cellules caracterisant
les diverses parties du corps de l'animal. Cette approche offre
l'avantage de fournir un protocole geometrique a la selection des
caracteres-descripteurs, en plus de permettre la reconstruction
d'individus-type appartenant a chacune des populations (McGlade
at Boulding, 1986). Le reseau de points de repere utilise pour le
capelan est illustre e la Figure 2.

L'interpretation mathematique de ce type de variables necessite
que soft filtre 1'effet de la taille du poisson afin de ne
conserver que la variance attribuee aux differences de forme,
et e partir de laquelle est effectuee l'analyse multivariee.
Somers (1986) appuye par Sundberg (1989) propose certaines
modifications A l'analyse en composantes principales. Cette
methode capitalise sur les proprietes factorielles de la matrice
de correlation. Etant donne que les variances at covariances
peuvent titre standardisees, it devient donc possible d'en
extraire un vecteur propre isometrique. La matrice residuelle
peut ainsi titre transformee en composantes orthogonales ou
s'associent les valeurs et vecteurs propres (Holland, 1969).
Cette analyse en composantes principales a donc pour but
d'extraire une premiere composante qui, par definition, resume
uniquement 1'effet de la taille isometrique. Les composantes
subsequentes decrivent les variations dues A 1'effet de la forme
allometrique ainsi que les variations aleatoires rencontrees chez
les individus echantillonnes. Les calculs de cette analyse sont
realises A l'aide du programme SIZE (Somers, 1986).

Dans le but de verifier 1'etat de separation des sites
echantillonnes dans le golfe, les caracteres-descripteurs qui
repondent a un maximum de variabilite chez 1'une ou l'autre des
composantes allometriques, sont selectionnes comme donnees de
base e l'analyse multivariee des fonctions discriminantes. Ces
variables selectionnees servent aussi aux calculs de la distance
generale de Mahalanobis et des pourcentages de chevauchement
entre les groupements echantillonnes (Mais, 1972; Royce, 1964).
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3) Analyses electrophoretioues .

Les proteines solubles des tissus preleves sont extraites par
broyage d'environ 100 mg de muscle dans 0.2 ml de solution
(volume double pour le foie) de Tris-HC1 pH 8.0 (0.O1M) contenant
du saccharose (30%), du dithiothreitol (DTT) (0.005M), du
polyvinyl-polypyrrolidone (PVP) (0.5%) et du phenylmethylsulfonyl
fluorure (PMSF) (0.001M) pour les extraits de foie seulement.

La separation des proteines est effectuee sur gel de
polyacrylamide en systeme discontinu (Ornstein, 1964; Davis,
1964) et sur gel d'acetate de cellulose (Hebert et Beaton,
1989).

Les techniques de teinture des gels sont des modifications de
celles decrites par Harris et Hopkinson (1976).

Les analyses statistiques sont effectuees en partie d l'aide du
logiciel BIOSYS-1 (Swofford et Selander, 1989) et les analyses
multivariees sont realisees e l'aide du logiciel NTSYS, version
1.40 (Rohlf, 1988).

Calcul des frequences alleliques.

Les frequences alleliques sont calculees a partir des frequences
genotypiques A chacun des loci pour chacun des sites
echantillonnes. L'ajustement aux proportions d'equilibre de
Hardy-Weinberg est teste par un test d'adequation ("goodness of
fit") de G, en regroupant les classes d'alleles lorsque les
effectifs attendus sont inferieurs A 3.

Differenciation des sites echantillonnes. 	 0

La significativite des differences est evaluee en testant
1'hypothese nulle que les frequences alleliques sont les memes
dans tous les echantillons, A l'aide du test G d'heterogeneite
(Sokal et Rohlf, 1981), en regroupant les classes d'alleles dont
les effectifs attendus sont inferieurs e 3.

L'evaluation de la differenciation absolue est faite a partir de
mesures de distances genetiques: la distance non-biaisee de Nei
(1978) qui depend des differences en homozygotie entre les
populations et la distance de Cavalli-Sforza et Edwards (1967)
qui depend des differences en heterozygotie A l'interieur et au
sein des populations.

Une matrice des distances de Cavalli-Sforza et Edwards est
calculee entre chaque paire d'echantillons A chacun des loci et
pour 1'ensemble des loci.

Afin de visualiser les distances entre les sites echantillonnes,
une ordination en coordonnees principales et un arbre de longueur
minimum (minimum spanning tree) ont ete effectues e partir de
cette matrice. Par l'ordination, on obtient la position correcte
des principaux groupes d'objets et l'arbre de longueur minimum
qui y est superpose, met en evidence les relations entre les
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paires d'echantillons les plus semblables qui modifient la
composition des groupes (Legendre et Legendre, 1979).

La diffdrenciation relative est evaluee par l'indice FST
(Wright, 1965, 1978) qui mesure la quantite de variation
genetique dans une population totale attribuable a la
differenciation genetique entre les sous-populations. Cet indice
peut titre calcule comme suit:

FST — HT - HS

HT

oiz HT — heterozygotie totale, ce qui equivaut A la probabilite
que 2 gametes choisis au hasard dans 1'ensemble de la
population globale portent des alleles differents
HS — heterozygotie moyenne au sein des sous-populations.

La subdivision d'une grande population en sous-populations et la
derive genique qui s'ensuit, entrainent une reduction de HS par
rapport a HT et FST mesure 1'importance relative de cette
reduction.

I1 est possible que la diffdrenciation des sites echantillonnes
soit structuree en groupements plus larges, les individus
provenant d'un de ces groupes etant plus semblables les uns aux
autres que des individus provenant de groupes differents.
L'existence de tels groupements peut titre verifiee par une
analyse hierarchique de differenciation des populations (Wright,
1978), de la meme fawn que l'analyse de FST, mais en
repartissant la variance totale en composantes correspondant aux
groupements hierarchiques specifies.

Estimation du flux genique.

Un des interets de l'utilisation de donnees electrophoretiques
pour la description de la structure de populations est de pouvoir
estimer le flux genique et le nombre de migrants e partir de
certains modeles de migration entre populations.

Le flux genique est estime e partir de l'indice de fixation de
Wright (1969), FST, selon la formule:

FST = 1 / (1 + 4N e m)

oiz m 	 taux de migration
N e = nombre effectif d'individus

et selon la methode des alleles rares (Slatkin, 1981, 1985). Ces
alleles sont particulierement sensibles au flux genique puisqu'il
est improbable que les alleles rares soient transportes par des
individus migrateurs a moins que la dispersion soit frequente.
Slatkin (1981) a propose une methode d'estimation qualitative du
flux genique a partir de la frequence des alleles individuels et
de leur distribution au sein des populations par le calcul de
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p(i), appele
la frequence
sites.

frequence moyenne conditionnelle, qui correspond a
moyenne de chacun des alleles observes dans"i" des

RESULTATS ET DISCUSSION

A) Analyses morphometriques conventionnelles.

Les statistiques descriptives des caracteres morphometriques
conventionnels standardises (moyennes et ecarts-type) regroupees
en fonction des divisions de l'OPANO (Figure 3) demontrent que le
chevauchement entre les groupements actuellement preconises pour
la gestion du capelan du golfe est relativement prononce.

La distance generale de Mahalanobis ainsi que le pourcentage de
chevauchement calcules pour chacun des sites d'echantillonage
sont presentes au Tableau 2. Les pourcentages de chevauchement
sont relativement importants chez les males et les femelles. Its
sont du meme ordre de grandeur que ceux calcules par Lambert et
Bernier (1989) mais sensiblement plus eleves que ceux obtenus par
Sharp et al. (1978). Aucun patron distinct n'emerge de ces
matrices, ni chez les males ni chez les femelles.

L'analyse des fonctions discriminantes revele differents aspects
de la contribution des variables morphomdtriques A la separation
des echantillons. Le Tableau 3 souligne cette contribution
significative, p a< 0.001, des quatre caracteres-descripteurs
mesures sur chacun des individus. Cette observation rejoint
celles de Sharp et al. (1978).

La Figure 4 est une representation graphique des variables
canoniques de chacun des caracteres etudies. On y remarque une
legere tendance des individus de La Tabatiere a se differencier
de ceux de Sept-Iles sur le premier axe chez les males comme chez
les femelles. On y observe aussi une certaine tendance des
individus de l'ouest (Blanc-Sablon, Port-au-Choix et Corner
Brook) a se dissocier sur le deuxieme axe chez les males et par
une combinaison des deux axes chez les femelles.

Derivee du calcul des fonctions de classification illustrees au
Tableau 4, la classification a posteriori de chacun des individus
dans leur echantillon d'origine est comptabilisee au Tableau 5.
Les valeurs observees sont plutot faibles en comparaison a celles
obtenues par Misra et Carscadden (1987) et Sharp et al. (1978)
qui mentionnent des pourcentages atteignant jusqu'a 100 %
d'individus correctement classes. En effet, Cant chez les males
que chez les femelles, ces pourcentages varient de 8 % pour la
region de Corner Brook a 70 % pour celle de Sept-Iles, les
valeurs se situant generalement aux environs de 40 %. Ces
resultats rejoignent ceux de Lambert et Bernier (1989) qui
rapportent une faible classification a posteriori. Cette
reclassification plutbt homogene indique une faible
differenciation des sites echantillonnes dans le golfe a partir
des caracteres-descripteurs conventionnels utilises.
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Ainsi, 1'hypothese de la presence de populations de capelan
heterogenes et distinctes dans le golfe du St-Laurent ne peut
titre verifiee sans equivoque a l'aide des donnees morphologiques
conventionnelles. Les conclusions de Lambert et Bernier (1989)
sont similaires.

I1 existe une certaine controverse quant aux diverses methodes
disponibles de standardisation des donnees brutes (Claytor et
MacCrimmon, 1987). Or, it faut mentionner que les donnees de
base sont prealablement standardisees, c'est a dire que 1'effet
de la taille est filtre. Par contre, le Tableau 2 et la Figure 3
ne laissent aucune ambiguite quant au chevauchement des valeurs
de chacun des caracteres morphometriques utilises.

B) Analyses morphometriques en reseau (truss

Les resultats obtenus selon l'analyse des donnees mesurees chez
les males sont illustres au Tableau 6. La premiere composante,
dite isometrique, c'est a dire celle qui decrit 1'effet de la
taille des individus, possede une valeur propre exprimee en
pourcentage de l'ordre de 30 %. Les composantes subsequentes qui
incorporent l'effet allometrique de la forme montrent des
pourcentages de 14 % et de 7 %. Les 9 variables selectionnees au
Tableau 6 dimensionnent principalement la region caudale, les
parties de la nageoire adipeuse, de la nageoire caudale, des
parties ventrale et transversale des individus males.

Chez les femelles (Tableau 7), le pourcentage associe a la
composante isometrique est superieur a celui observe chez les
males, soit 49 %. Les composantes subsequentes representent des-'
pourcentages de la variance totale de l'ordre de 9 % et 6%. Les
variables selectionnees, comme chez les males, dimensionnent les
parties des nageoires adipeuse et caudale, la region caudale,
ainsi qu'une section de la partie ventrale des individus.

Chez les males et les femelles, la distribution de chacun des
individus dans 1'espace reduit des composantes 2 et 3 (Figure 5)
demontre une tendance des stations de la region-ouest du golfe
(Blanc-Sablon, Port-au-Choix et Corner Brook), tout comme celles
de la region-est (Newport et Sept-Iles) a se regrouper, quoique
Newport emerge de cette distribution. La composition en age et en
longueur de cet echantillon (Figure 6) est particuliere et
contrairement aux stations avoisinantes (Lambert,1990 donnees
non-publiees), est caracterisee par la predominance d'individus
relativement jeunes et de petite taille. Cette structure de
population semble toutefois propre a 1'echantillon, puisqu'il a
ete preleve a la toute fin de la periode de frai.

De plus, selon la Figure 5, les individus provenant de La
Tabatiere semblent s'isoler de 1'ensemble des sites
d'echantillonnage particulierement chez les femelles alors que
chez les males, les individus de Sainte-Flavie se rapprochent de
ceux de La Tabatiere. Les analyses des frequences de longueur et
de la composition a l'age (Figure 7), demontrent une situation
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plutdt inusitee dans cette region par la presence d'individus de
forte taille et plus ages comparativement aux individus presents
dans les regions avoisinantes (Lambert, 1990, donnees non-
publiees). Selon les observateurs locaux et les exploitants, les
sites de frai de la Cote-Nord du Quebec seraient partages entre
une premiere vague composee d'individus de petite taille et de
couleur blanchatre et une seconde composee d'individus de forte
taille communement appeles "dos bleu". Ces derniers sont
exclusivement recherches et selectionnes par les exploitants.

Les pourcentages de chevauchement entre les groupes bases sur les
caracteres-descripteurs selectionnes, presentes au Tableau 8,
sont plus faibles que ceux observes lors de l'analyse des
caracteres conventionnels (Tableau 2). Chez les males, la station
de La Tabatiere est nettement differenciee des autres sites
d'echantillonnage sauf de celui de Sainte-Flavie, ce qui est
clairement illustre a la Figure 5. Chez les femelles, la station
de La Tabatiere ne se distingue que des sites de l'ouest du
golfe. En identifiant deux sous-regions du golfe du St-Laurent
comme etant celles de 1'est et de l'ouest et en excluant les
valeurs de La Tabatiere, les chevauchements intra-region sont
plus importants que les chevauchements inter-regions. Notamment
chez les femelles, les groupements Baie-des-Chaleurs / golfe-
ouest s'associent entre eux, alors qu'on note de faibles
pourcentages entre ces derniers groupements et ceux de la region
golfe-est.

Le Tableau 9 presente les fonctions de classification d'ou
derive la classification a posteriori de chacun des individus
dans leur groupement d'origine (Tableau 10). On y remarque de
fagon relativement nette que les individus qui ne sont pas
reclassifies dans leur groupement d'origine, le sont dans la
sous-region a laquelle ils appartiennent. Ces resultats
demontrent bien la similitude au niveau morphometrique des
stations echantillonnees a l'interieur des sous-regions du golfe.

En resume, les resultats de la classification a posteriori bases
sur l'analyse en reseau mettent en evidence des regroupements
d'individus differencies selon l'axe est-ouest du golfe, malgre
que la region de La Tabatiere soit caracterisee par la presence
d'un type different de capelan. Ces tendances sont confirmees
dans les ordinations resultant des analyses en composantes
principales.

I1 est a souligner que les deux approches morphometriques
apportent des resultats differents, particulierement lors de la
comparaison des distances de Mahalanobis et des pourcentages de
chevauchement obtenus a partir de ces deux techniques (Tableaux
2 et 8). Le type de donnees de base est evidemment different et
les mesures de l'analyse en reseau sont plus susceptibles de
mettre en evidence des changements localises de forme puisqu'ils
permettent une representation plus complete des diverses parties
du corps du Poisson.
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C) Analyses electrophoretiaues

Des essais ont ete faits pour 33 systemes enzymatiques, parmi
lesquels 15 sont separes de facon satisfaisante dans le muscle et
9 dans le foie. Un polymorphisme est observe e 5 de ces systemes
dans le muscle et 3 dans le foie, pour un total de 10 loci
(Tableau 11). L'interprdtation des patrons de bandes a partir de
laquelle les frequences genotypiques sont determinees correspond
bien A ce qui est decrit par Payne (1975, 1976), Dushchenko
(1984) et Sorensen et Simonsen (1988) pour les esterases du
muscle et du foie. Par contre, des divergences sont presentes au
niveau du nombre de loci observes (MDH, Sorensen et Simonsen,
1988; MDH et PGM, Mork et Friis-Sorensen, 1983), au niveau du
nombre d'alleles observes et de leur frequences (MPI, PGM, ME et
PGI, Sorensen et Simonsen, 1988; ME, PGI et PGM, Mork et Friis-
Sorensen,1983). Les differences entre les presents resultats au
niveau de la description des systemes isoenzymatiques et du taux
de polymorphisme et les resultats cites ci-haut pourraient etre
attribuees, entre autres, a des differences de techniques de
separation.

Les frequences alleliques calculees e partir des frequences
genotypiques sont presentees au Tableau 12. Les differences entre
les echantillons sont dues en majeure partie a des differences de
frequences d'alleles existant e la plupart des sites plutbt qu'e
la presence d'alleles uniques aux differents sites.

Les resultats du test de Hardy-Weinberg montrent une deviation
significative (p < .005) au locus SDH dans 1'echantillon de Sept-
Iles, aux loci PGI-1 et PGI-2 dans 1'echantillon de Havre Saint-
Pierre, au locus PGM dans 1'echantillon de La Tabatiere, au locus
EST-m dans 1'echantillon de Ste-Flavie et au locus EST-f dans les
echantillons de Ste-Flavie, Blanc-Sablon, Corner Brook et
Newport. Les resultats de ce test confirment l'interpretation
genetique pour les systemes enzymatiques autres que les
esterases. Quoiqu'il ne soit pas toujours significatif, un
surplus d'homozygotes est observe dans presque tous les
echantillons pour les esterases (foie et muscle). Un tel exces
d'homozygotes au niveau des esterases a deje ete rapporte chez
plusieurs especes de poissons (Utter et al.,1970; Mitton et
Koehn, 1975; Smith et al.,198l). L'hypothese de la presence
d'alleles nuls e 1'etat heterozygote qui aurait pour effet
d'augmenter de facon apparente la frequence d'homozygotes
impliquerait une frequence tres elevee d'alleles nuls. Or, it est
peu probable que ces alleles deleteres soient maintenus a des
frequences elevees. I1 est donc possible qu'un phenomene selectif
soit impliqud.

Les resultats du test G d'heterogeneite sont presentes au Tableau
13. L'hypothese nulle que les 8 echantillons proviennent dune
seule population est rejetee aux loci individuels ME, PGM et SDH,
de meme que pour 1'ensemble des loci.

Le calcul de la distance de Nei confine que les differences
entre les sites echantillones sont effectivement faibles (de .000
e .002) (non presente). La matrice des distances genetiques de
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Cavalli-Sforza et Edwards calculee pour 1'ensemble des loci
(Tableau 14) est illustree par l'ordination presentee a la Figure
8. Les trois premiers axes de l'ordination en coordonnees
principales resument respectivement 19%, 17% et 15% de
l'information contenue dans la matrice pour un total de 51%.
L'examen du diagramme d'ordination sur lequel est reporte l'arbre
de longueur minimum met en evidence la position centrale de
1'echantillon de Havre St-Pierre par rapport a l'ensemble.
Quoique les axes principaux ne puissent titre interpretes
individuellement, it est a remarquer que la position des sites
echantillones est repartie sur le deuxieme axe selon un cline
est-ouest correspondant a leur distribution geographique.
Toutefois, les echantillons de La Tabatiere et de Port-au-Choix
se distinguent du groupe des echantillons de Corner Brook et
Blanc-Sablon. On observe aussi, a partir de cette representation,
le rapprochement des echantillons de Sainte-Flavie et Sept-Iles
duquel est isole celui de Newport.

L'examen des matrices de distances de Cavalli-Sforza et Edwards
calculees a chacun des loci (non presente), nous permet de
constater que 1'echantillon de Newport se differencie de
1'ensemble surtout aux loci ME et PGI-2 ou s'expriment 2 alleles
prives. L'echantillon de La Tabatiere se differencie surtout aux
loci MDH-1 et EST-m. L'echantillon de Port-au-Choix se distingue
au locus EST-m.

Le Tableau 15 presente les valeurs de FST pour chacun des alleles
ainsi que les moyennes ponderees de ces valeurs pour chacun des
loci. La moyenne de FST sur tous les loci est de 0.005. Les
valeurs calculees a chacun des loci sont dans l'ensemble,
relativement faibles, mais toutes plus elevees que 0. Parmi les
loci dont les valeurs de FST sont plus importantes, seul PGI-1
ne presente pas d'heterogeneite significative au sein des
echantillons d'apres le test GH.

I1 existe donc une certaine heterogeneite genetique au sein des
sites echantillonnes et une portion, quoique faible, de cette
variabilite est expliquee par des differences entre les
echantillons.

Les resultats d'une premiere analyse du FST hierarchique de
Wright ou les echantillons sont regroupes selon les divisions de
l'OPANO, 4R, 4S et 4T sont compares aux resultats obtenus en
regroupant les echantillons en fonction des distances gendtiques
de Cavalli-Sforza et Edwards calculees precedemment, soit un
groupement de Sainte-Flavie, Sept-Iles et Havre St-Pierre, un
groupement de Blanc Sablon et Corner Brook, Port-au-Choix,
Newport et La Tabatiere etant isoles (Tableau 16). Ces resultats
indiquent que les regroupements proposes a partir des distances
genetiques de Cavalli-Sforza et Edwards repartissent une plus
grande portion de la variabilite entre les regions pour la
majorite des loci ainsi que pour la moyenne des loci, alors que
l'analyse basee sur les regions de l'OPANO augmente la variance
au sein d'une region par rapport a la variance totale, rendant la
variance entre les regions negative ou nulle. Ces resultats
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indiquent sans equivoque que les divisions de l'OPANO ne
correspondent pas aux affinites genetiques des echantillons
etudies et que les regroupements proposes respectent mieux la
composition genetique analysee.

Estimation du flux genique

Les valeurs de N em calculees a chacun des loci, sont presentees
au Tableau 15. Si on assume que les differences entre les loci
sont dues e des differences aleatoires d'echantillonnage, c'est-
e -dire qu'elles ne sont pas dues a des differences selectives, on
peut estimer une valeur pour l'ensemble des loci a partir de la
moyenne des valeurs de FST. Les valeurs de N e m sont tres elevees
et relativement semblables pour 1'ensemble des loci sauf pour le
locus EST-f ou une valeur de FST plus faible entraine une
estimation beaucoup plus elevee de N em. Or, un desequilibre des
proportions genotypiques a ete decele a ce locus ainsi qu'au
locus EST-m pour la majorite des echantillons et 1'hypothese que
ce desequilibre soft le resultat de pressions selectives nest
pas exclue. La moyenne de FST est recalculee sans tenir compte de
ces deux loci et le N e m correspondant reevalue e 31 individus
migrants par generation plutot que 41. Ces valeurs correspondent
e un taux de migration eleve lorsque comparees aux valeurs
compilees par Slatkin (1981) pour des organismes appartenant A
differents taxons mais sont du meme ordre de grandeur que les
valeurs calculees pour dix especes de poissons marins dont la
moyenne est de 30.

Les resultats de 1'evaluation qualitative du flux genique
presentes au Tableau 17 et illustres a la Figure 9, indiquent un
niveau apparent de flux genique eleve, selon les simulations de
Slatkin (1981).

Les resultats de l'approche genetique dans 1'ensemble, montrent
une faible differenciation des sites echantillonnes en
consequence d'ochanges gonetiques importants, ce a quoi on
s'attend pour des populations rapprochres d'une espgice pclagique
marine. Toutefois, cette differenciation attribuable a differents
loci gentitiques suit un schema non-aleatoire: les achantillons de
l'ouest (Sainte-Flavie, Sept-Iles et Havre St-Pierre) se
differencient de ceux de 1'est (Corner-Brook et Blanc-Sablon)
alors que Newport, La Tabatiere et Port-au-Choix se distinguent
de ces groupements.

CONCLUSION

Les trois approches analytiques utilisees pour completer les
etudes anterieures de discrimination des populations de capelan
dans le golfe du St-Laurent, convergent sensiblement vers les
memes conclusions. Elles permettent de poser 1'hypothese de
1'existence de deux grandes regions correspondant a 1'est et e
l'ouest du golfe. Quoique 1'etude morphometrique dite
conventionnelle ne mette en evidence qu'une faible
differenciation des site echantillonnes, les conclusions de
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l'analyse morphometrique en reseau tendent vers celles de
l'analyse electrophoretique. En effet, l'approche genetique pour
la comparaison du capelan des regions 4R, 4S et 4T permet
d'observer que ces sites sont caracterises par un flux genique
important mais qu'il existe une structuration de la variabilite
totale. De ces regroupements est-ouest bases sur les affinites
genetiques et morphometriques des echantillons, se distinguent
toutefois les stations de Newport et de La Tabatiere. La
divergence de ce dernier site est expliquee par un artefact cree
lors de 1'echantillonnage, issu de la presence de deux vagues
successives d'individus possedant des caracteristiques
differentes. La differenciation de Newport est possiblement
attribuable e la composition en classes d'ege de 1'echantillon
analyse.
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Tableau 1. Sites d'echantillonnage du capelan dans le golfe et
1'estuaire du Saint-Laurent.

CODE 	 SITE D'ECHANTILLONNAGE 	 DIVISION 	 DATE

A 	 Newport 	 (Que). 4 T 06-06-89
B 	 Sainte-Flavie 	 (Que). 4 T 26-05-89
C 	 Sept-Iles 	 (Que). 4 S 08-06-89
D 	 Havre 	 Saint-Pierre 	 (Que). 4 S 09-06-89
E 	 La 	 Tabatiere 	 (Que). 4 S 04-07-89
F 	 Blanc 	 Sablon 	 (Que). 4 S 22-06-89
G 	 Corner 	 Brook 	 (T-N). 4 R 19-06-89
H 	 Port-aux-Choix 	 (T-N). 4 R 21-06-89
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Tableau 2. Distances de Mahalanobis et pourcentage de chevauchement
entre les groupes. (Variables conventionnelles). (D \ %).

MALES

GROUPES I 	 A B C D E F G H
----------I- -----------------------------------------------------------

A
I
I 75.66 23.02 41.22 61.00 47.76 56.20 65.28

B I 	 0.375 14.16 29.84 61.00 34.72 41.80 47.76

C J 	 5.731 8.694 27.14 20.06 23.02 23.80 28.92

D I 	 2.708 4.369 4.861 22.62 47.16 35.24 28.92

E I 	 1.062 1.047 6.529 5.821 28.92 35.76 58.92

F I 	 2.015 3.574 5.806 2.105 4.500 70.80 72.64

G I 	 1.365 2.063 5.610 3.476 3.423 0.582 63.12

H I 	 0.815 2.038 4.509 1.164 2.650 0.481 0.917

FEMELLES

GROUPES I 	 A B C D E F G H
----------I------------------------------------------------------------

A
I
I 52.86 61.70 37.88 19.02 30.78 42.78 55.52

B I 	 1.577 34.22 59.92 33.20 52.86 61.70 54.18

C I 	 1.017 3.587 27.14 17.70 24.20 34.72 37.34

D I 	 3.075 1.110 4.861 30.78 42.38 77.94 47.76

E I 	 6.893 3.776 7.242 4.203 69.66 42.38 33.20

F
(

I 	 4.140 1.612 5.514 2.572 0.601 54.18 50.28

G I 	 2.491 1.000 3.508 0.315 2.594 1.473 57.54

H
(

I 	 1.406 1.500 3.146 1.998 3.749 1.798 1.277
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Tableau 3. Valeur du F et significativite de la contribution
des divers caracteres morphometriques a l'analyse
multivariee discriminante.

1989

VARIABLE 	 F
Male 	 Femelle

df=7,392 	 df-7,392

Long.tete 17.602 ** 7.195 **

Larg.corps 33.153 ** 31.085 **

Long.museau 25.538 ** 9.159 **

Diam.oeil 5.146 ** 19.472 **

** p —<0.001
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Tableau 4. Fonctions de classification basses sus Les données morphom6triques conventionnelles atandardishes.

MALES

LIEUX D ECHANTILLONNAGE

VARIABLES A B C D E F G H

Long.

Tete 19.927 19.877 20.222 21.014 19.540 19.756 19.387 20.076

Larg.

Corp 14.056 13.621 15.427 14.709 13.698 14.780 14.705 14.506

Long.

Muse. 12.159 11.984 14.195 11.219 13.403 11.430 11.875 11.831

Diam.

Osil 10.207 10.012 10.864 10.720 10.731 11.038 10.401 10.882

Constants -579.636 -564.629 -650.138 -624.942 -575.137 -590.807 -577.540 -596.683

FEMELLES

LIEUX D' ECHANTILLONNAGE

VARIABLES A B C D E F G H

Long.

Tite 19.858 20.051 20.252 20.346 19.504 19.419 20.131 19.176

Larg.

Corp 9.792 10.462 9.615 10.985 11.200 10.926 10.883 10.522

Long.

Muse. 19.446 18.420 20.637 18.805 20.637 19.807 19.575 20.019

Di am.

Oeii 13.005 13.384 13.640 12.580 15.869 15.039 13.354 13.520

Constants -526.803 -539.363 -550.583 -558.539 -577.159 -554.702 -561.837 -530.906
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Tableau 	 5. Nombre et proportion d'individus correctement classes 	 a
posteriori dans chacun des 	 groupes.
(Variables conventionnelles).

MALES

NOMBRE D'INDIVIDUS PROPORTION CORRECTEME
CLASSEE

GROUPES J 	 A B 	 C D E 	 F G H
----------I----------------------------------- - ----- -------

A
I
J 	 15 11 	 5 1 10 	 0 8 0 30

B J 	 5 25 	 1 4 8 	 1 4 2 50

C
(

J 	 0 1 	 35 3 2 	 3 3 3 70

D J 	 3 0 	 5 30 1 	 5 1 5 60

E J	 3 9 	 1 2 31 	 0 3 1 62

F J 	 4 4 	 5 4 3 	 16 11 3 32

G J	 6 5 	 3 2 2 	 10 20 2 40

H J 	 6 6 	 5 11 6 	 6 6 4 8

FEMELLES

NOMBRE D'INDIVIDUS PROPORTION CORRECTEMEN
CLASSEE

GROUPES 	 J 	 A B 	 C D E 	 F G H
---------I---------------------------------- -- ---- -------

A
I
J 	 21 4 	 12 2 1 	 3 0 7 42

B J 	 3 16 	 3 5 2 	 10 5 6 32

C J 	 10 2 	 29 2 0 	 0 1 6 58

D J 	 1 7 	 4 18 5 	 3 8 4 36

E I 	 0 2 	 1 3 30 	 8 3 3 60

F J 	 1 8 	 1 3 14 	 13 3 7 26

G J 	 2 3 	 6 18 3 	 6 5 7 10

H J 	 2 8 	 7 2 4 	 3 4 20 40
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Tableau 6. Analyse en composantes principales des 37 caracteres morpho-
metriques. (Variables du reseau).

MALES

COMPOSANTES

1
	

2
	

3

Valeurs 	 29.93%
	

13.71%
	

7.12%
propres:

Vecteur
------------------

%	 de
Variables propre variance
---------

01-02
--------
0.162

--------
0.787

02-03 0.162 0.787
03-04 0.162 0.787
04-05 0.162 0.787
05-06 0.162 0.787
06-07 0.162 0.787
07-08 0.162 0.787
08-09 0.162 0.787
09-10 0.162 0.787
10-11 0.162 0.787
11-12 0.162 0.787
12-13 0.162 0.787
13-14 0.162 0.787
14-15 0.162 0.787
15-16 0.162 0.787
16-01 0.162 0.787
01-15 0.162 0.787
02-16 0.162 0.787
02-15 0.162 0.787
02-14 0.162 0.787
03-15 0.162 0.787
03-14 0.162 0.787
04-14 0.162 0.787
03-13 0.162 0.787
04-13 0.162 0.787
05-13 0.162 0.787
06-13 0.162 0.787
04-12 0.162 0.787
05-12 0.162 0.787
06-12 0.162 0.787
07-12 0.162 0.787
06-11 0.162 0.787
07-11 0.162 0.787
08-11 0.162 0.787
09-11 0.162 0.787
07-09 0.162 0.787
07-10 0.162 0.787
*- Descripteurs selectionnes.

Vecteur
------------------

% de
propre
--------

variance
----

0.028
----

0.011
0.116 0.186

-0.139 0.265
0.169 0.393
0.244 0.820*

-0.291 1.167*
0.112 0.172
0.226 0.701
0.176 0.427
0.099 0.135
0.060 0.049

-0.043 0.026
-0.024 0.795
0.262 0.945*
0.116 0.187

-0.081 0.090
0.057 0.045

-0.020 0.005
-0.055 0.042
0.230 0.730
0.076 0.079

-0.117 0.190
-0.271 1.013*
-0.033 0.015
0.005 0.000

-0.000 0.000
0.119 0.196
0.037 0.019

-0.180 0.412
-0.291 1.168*
-0.080 0.088
-0.311 1.334*
-0.221 0.673
0.145 0.289
0.054 0.041
0.090 0.111
0.150 0.311

Vecteur
------------------

% de
propre

------
variance
-----

0.073
-----

0.038
0.051 0.018
0.098 0.069

-0.118 0.099
-0.039 0.010
-0.178 0.226
0.162 0.188

-0.408 1.190*
-0.392 1.097*
0.255 0.466

-0.370 0.977*
0.166 0.198

-0.115 0.095
-0.046 0.015
-0.033 0.008
-0.050 0.018
0.016 0.001
0.075 0.041
0.033 0.008

-0.020 0.003
0.097 0.068
0.113 0.091
0.100 0.072

-0.012 0.001
-0.050 0.018
0.131 0.123
0.149 0.158
0.006 0.000
0.057 0.023

-0.021 0.003
-0.150 0.161
-0.210 0.315
-0.113 0.091
0.083 0.049
0.322 0.738
0.231 0.380
0.024 0.004
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Tableau 7. Analyse en composantes principales des 37 caracteres morpho-
metriques. (Variables du reseau).

FEMELLES

COMPOSANTES

1
	

2
	

3

Valeurs
	

48.75%
	

8.75%
	

5.72%

propres:

Vecteur
------------------

% 	 de
propre
--------

variance
--------

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282
0.162 1.282

0.162 1.282
0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282
0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282
0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

0.162 1.282

Vecteur
------------------

% 	 de
propre
--------

variance
--------

0.004 0.000

-0.039 0.013

0.021 0.004

-0.012 0.001

-0.367 1.184*

0.335 0.986*

-0.263 0.607

0.061 0.032

0.109 0.104

-0.200 0.353

0.124 0.134

0.014 0.001

0.139 0.171

-0.099 0.086

-0.122 0.132

0.088 0.068

-0.022 0.004

-0.036 0.011

-0.034 0.010

-0.103 0.093

-0.037 0.012

-0.038 0.012

0.085 0.063
0.015 0.002

0.015 0.001

0.061 0.033

-0.145 0.185

0.021 0.004

0.097 0.082

0.234 0.480

0.190 0.318

0.359 1.134*

0.239 0.504

-0.111 0.109

-0.273 0.656*

-0.325 0.926*

-0.105 0.097

Vecteur
------------------

% de
propre

--
variance
--------------

0.003 0.000

0.098 0.055

-0.060 0.020

0.112 0.072

-0.369 0.781

0.119 0.081

-0.072 0.030

0.076 0.033

0.010 0.000

0.141 0.115

-0.304 0.531

0.039 0.008

-0.433 1.073*

0.294 0.496

-0.289 0.479

0.093 0.050

-0.035 0.007

-0.024 0.003

0.071 0.029

0.255 0.372

0.179 0.183

0.188 0.203
-0.135 0.104
0.104 0.062

0.140 0.112

0.009 0.000

-0.100 0.057

0.152 0.132
-0.006 0.000

-0.040 0.009

-0.018 0.001

-0.033 0.006

-0.050 0.014

0.151 0.131

0.062 0.022

-0.157 0.141

0.047 0.012

Variables

01-02

02-03

03-04

04-05

05-06

06-07

07-08

08-09

09-10

10-11

11-12

12-13

13-14

14-15

15-16

16-01

01-15

02-16

02-15

02-14

03-15

03-14
04-14

03-13
04-13

05-13

06-13
04-12

05-12
06-12

07-12
06-11

07-11
08-11

09-11

07-09

07-10

*- Descripteurs salectionnes.
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Tableau 8. D de Mahalanobis et pourcentage de chevauchement entre les
groupes. (Variables du reseau). (D \ %).

MALES

GROUPES I 	 A B C D E F G H
----------I-------------------------------------------------------------

A
I
I 6.28 45.32 58.92 0.24 23.40 42.38 24.20

B 13.874 14.16 17.38 19.70 9.70 10.30 10.30

C I 	 2.239 8.590 72.64 0.76 29.38 53.52 31.75

D I 	 3.521 7.419 0.493 0.88 18.68 53.52 22.24

E 36.647 6.620 28.536 27.460 1.18 0.72 1.04

F I 	 5.647 10.999 4.396 6.960 25.353 60.30 72.64

G I 	 2.559 10.621 1.560 3.238 28.930 1.071 61.70

H I 	 5.430 10.693 4.004 5.985 26.254 0.496 1.018

FEMELLES

GROUPES I 	 A B C D E F G H
----------I------------------------------------------------------------

A
I
I 16.76 39.54 18.68 12.86 7.50 7.02 2.64

B I 	 7.591 42.38 71.88 22.24 34.72 30.30 12.36

C I 	 2.919 2.595 49.02 25.42 14.98 12.60 5.12

D I 	 7.025 5.240 1.887 16.46 39.54 34.22 16.16

E I 	 9.282 6.002 5.203 7.716 3.58 2.78 .0.86

F 12.688 3.502 8.309 2.889 17.586 80.26 51.56

G 13.133 4.230 9.318 3.637 19.377 0.246 48.40

H 1 19.646 9.532 15.241 7.828 27.670 1.681 1.978
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Tableau 9. Fonctions de classification basees sur les donnees standardisBes du reseau.

MALES

LIEUX D' ECHANTILLONNAGE

VARIABLES A B C D E F G H

05-06 5.526 6.077 5.587 5.554 6.577 5.827 5.652 5.764

06-07 11.025 10.616 11.014 10.866 10.516 10.947 10.967 10.762

08-09 24.638 23.967 23.823 23.149 25.018 26.309 25.104 26.117

09-10 -4.599 -4.659 -4.587 -4.429 -4.967 -5.096 -4.764 -5.059

11-12 8.524 7.222 7.475 7.621 6.189 6.359 6.844 6.511

14-15 6.561 7.211 6.649 6.590 7.897 7.017 6.797 6.879

04-14 13.870 13.044 13.580 13.421 12.769 13.348 13.417 13.011

06-12 24.105 23.753 23.587 22.969 24.752 25.982 24.829 26.242

06-11 -6.465 -6.491 -6.375 -6.251 -6.689 -6.701 -6.441 -6.807

Constante -845.006 -831.560 -816.744 -796.042 -879.957 -862.488 -836.990 -840.034

FEMELLES

LIEUX D' ECHANTILLONNAGE

VARIABLES A B C D E F G H

05-06 -12.115 -10.788 -11.153 -10.859 -10.328 -10.936 -11.319 -10.761

06-07 30.497 29.341 29.674 29.869 27.651 30.813 31.102 31.794

07-08 1732.621 1748.545 1731.865 1743.644 1730.044 1759.673 1762.344 1761.817

13-14 6.473 6.356 6.382 6.340 6.285 6.394 6.386 6.381

06-11 52.956 52.575 52.207 52.370 52.662 52.960 52.986 53.222

09-11 -103.862 -104.033 -103.401 -103.797 -102.342 -104.604 -105.147 -104.279

07-09 -1239.796 -1252.887 -1240.281 -1248.810 -1240.729 -1259.572 -1261.255 -1260.268

Constante -10214.299 -10371.086 -10184.961 -10328.303 -10138.361 -10545.314 -10572.018 -10613.036
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Tableau 10. Nombre et proportion d'individus correctement classes
a posteriori dans chacun des groupes. (Variables du
reseau).

MALES

	NOMBRE D'INDIVIDUS	 PROPORTION CORRECTEMENT
CLASSEE

GROUPES I A 	 B 	 C 	 D 	 E 	 F 	 G 	 H
----------I----------------------------------------- 	 -------

I
A 	 I 	 31 	 0 	 9 	 3 	 0 	 0 	 6 	 1 	 62

B 	 I 	 0 	 31 	 7 	 1 	 11 	 0 	 0 	 0 	 62

C 	 I 	 5 	 0 	 22 	 18 	 0 	 0 	 4 	 1 	 44

D 	 I 	 5 	 2 	 7 	 36 	 0 	 0 	 0 	 0 	 72

E 	 I 	 0 	 13 	 0 	 0 	 37 	 0 	 0 	 0 	 74

F 	 I 	 1 	 2 	 8 	 0 	 0 	 19 	 5 	 15 	 38

G 	 ( 	 3 	 0 	 8 	 8 	 0 	 13 	 11 	 6 	 26

H 	 I 	 2 	 1 	 4 	 1 	 0 	 13 	 5 	 24 	 48

FEMELLES

NOMBRE D'INDIVIDUS PROPORTION CORRECTEMENT
CLASSEE

GROUPES I 	 A B C D E 	 F G H
-------- I----------------- ---- ------------------ -

A
I
I 	 34 0 9 1 6 	 0 0 0 	 68

B I 	 1 21 8 6 5 	 6 3 0 	 42

C I 	 5 4 31 7 3 	 0 0 0 	 62

D I 	 0 12 9 17 2 	 5 5 0 	 34

E I 	 0 6 1 0 43 	 0 0 0 	 86

F I 	 0 4 3 4 0 	 14 12 13 	 28

G I 	 0 5 0 2 0 	 8 24 11 	 48

H I 	 0 2 1 0 0 	 3 18 26 	 52
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Tableau 11. 	 Description des systemes enzymatiques etudies.

Enzyme 	 abbrev. 	 E.C.no 	 loci tissu nombre 	 structure
obs. d'alleles 	 quaternaire

----------------------------------------------------------------------

obs.

Esterases 	 EST 	 3.1.1. 	 a F 5 	 monomere

b M, 	 F 9

c M n.a.

d M n.a.

Enzyme malique 	 ME 	 1.1.1.40 	 a 	 F, M 	 5 	 dimere

Deshydrogenase 	 MDH 	 1.1.1.37 	 a 	 M
	

3 	 dimere
malique

b 	 M
	

3

Phosphoglucose 	 PGI 	 5.3.1.9 	 a 	 M
	

4 	 dimere
isomerase

b 	 M
	

8

Phosphogluco- 	 PGM 	 2.7.5.1 	 a 	 M
mutase

Mannosephosphate MPI 	 5.3.1.8 	 a 	 F
isomerase

Sorbitol 	 SDH 	 1.1.1.14 	 a 	 F
deshydrogenase

6 	 monomere

4 	 monomere

5 	 dimere
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Tableau 12. Frequences alleliques par site d'echantillonnage.

----------------------------------------------------------------------
SITE D'ECHANTILLONNAGE

Locus B C D
----------------------------------------------------------------------

F
--------------------------------------------------------------

G H E A

ME
(N) 100 100 100 100 100 100 100 100
A .680 .715 .690 .770 .765 .660 .695 .775
B .315 .275 .295 .215 .235 .325 .300 .205
C .000 .010 .010 .010 .000 .015 .005 .000
D .005 .000 .000 .005 .000 .000 .000 .015
E .000 .000 .005 .000 .000 .000 .000 .005

MDH-1
(N) 100 100 100 100 100 100 100 100
A .995 .995 1.000 1.000 1.000 1.000 .990 1.000
B .005 .005 .000 .000 .000 .000 .000 .000
C .000 .000 .000 .000 .000 .000 .010 .000

MDH -2
(N) 100 100 100 100 100 100 100 100
A .985 .995 .995 .965 .965 .985 .985 .990
B .015 .005 .005 .030 .035 .005 .010 .010
C .000 .000 .000 .005 .000 .010 .005 .000

PGI-1
(N) 100 100 100 100 100 100 100 100
A .975 .945 .985 .985 .990 .980 .990 .990
B .020 .045 .005 .015 .010 .005 .005 .010
C .005 .010 .010 .000 .000 .015 .000 .000
D .000 .000 .000 .000 .000 .000 .005 .000

PGI -2
(N) 100 100 100 100 100 100 100 100
A .985 .965 .975 .950 .965 .980 .975 .945
B .010 .025 .010 .025 .030 .015 .015 .015
C .005 .010 .005 .010 .000 .000 .000 .010
D .000 .000 .010 .010 .005 .000 .005 .010
E .000 .000 .000 .000 .000 .000 .000 .015
F .000 .000 .000 .000 .000 .000 .000 .005
G .000 .000 .000 .005 .000 .005 .000 .000
H .000 .000 .000 .000 .000 .000 .005 .000
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Tableau 12. (suite). Frequences alleliques par site d'echantillonnage.

PGM
(N) 100 100 100 100 100 100 100 100
A .870 .905 .895 .850 .895 .885 .835 .900
B .085 .055 .065 .125 .045 .065 .110 .050
C .025 .030 .020 .005 .010 .030 .045 .040
D .015 .005 .005 .010 .020 .005 .005 .005
E .005 .000 .005 .005 .005 .010 .000 .000
F .000 .005 .010 .005 .025 .005 .005 .005

MPI
(N) 98 100 100 100 100 100 99 99
A .974 .970 .965 .945 .920 .975 .929 .944
B .005 .010 .015 .020 .060 .010 .030 .020
C .010 .020 .020 .035 .020 .015 .035 .035
D .010 .000 .000 .000 .000 .000 .005 .000

SDH
(N) 98 100 97 100 100 100 100 99
A .969 .955 .995 .935 .970 .945 .985 .990
B .005 .040 .000 .050 .020 .035 .010 .005
C .015 .005 .005 .005 .005 .015 .000 .005
D .005 .000 .000 .010 .005 .005 .005 .000
E .005 .000 .000 .000 .000 .000 .000 .000

EST -M
(N) 100 100 100 100 100 100 100 100
A .015 .010 .045 .040 .030 .030 .005 .035
B .100 .115 .105 .140 .100 .120 .080 .070
C .210 .210 .180 .175 .205 .260 .200 .220
D .290 .270 .245 .240 .270 .250 .290 .350
E .155 .160 .195 .170 .200 .170 .230 .150
F .125 .150 .120 .135 .100 .070 .105 .110
G .065 .055 .080 .065 .070 .090 .070 .050
H .030 .025 .025 .035 .015 .010 .020 .015
I .010 .005 .005 .000 .010 .000 .000 .000

EST - F
(N) 98 100 97 100 100 100 100 97
A .663 .685 .644 .665 .670 .680 .636 .624
B .301 .280 .309 .300 .265 .280 .316 .325
C .026 .030 .026 .015 .015 .020 .010 .021
D .005 .005 .021 .020 .050 .015 .031 .031
E .005 .000 .000 .000 .000 .005 .000 .000
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Tableau 13. Test d'heterogeneite de G calcule pour chacun des loci et
pour 1'ensemble des loci.

LOCUS 	 Degres de 	 G
1ibert6

ME 7 14.26 p<.05

MDH-2 7 11.54

PGI-1 7 13.04

PGI-2 7 8.76

PGM 21 37.90 p<.05

MPI 14 22.40

SDH 7 22.66 p<.005

EST-m 49 53.20

EST-f 21 19.30

TOTAL 140 203.06 p<.005
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Tableau 14. Matrice des distances genetiques de Cavalli-Sforza et Edwards
calculees pour 1'ensemble des loci.

SITE B C
-----------------------------------------------------------------------------

-----------------------------------------------------------------------------

D F G H 	 E 	 A

B STE-FLAVIE **

C SEPT-ILES .063 - , - , -c

D HAVRE ST-PIERRE .069 .070% *%;*

F BLANC SABLON .082 .075 .078 **-r**

G CORNER BROOK .085 .082 .071 .070 *****

H PORT-AU-CHOIX .073 .070 .069 .076 .081 *****

E LA TABATIERE .081 .081 .073 .079 .075 .078 	 *****

A NEWPORT .081 .081 .069 .082 .076 .091 	 .079 	 ****
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Tableau 15. Valeurs calculees de FST pour chacun des alleles, valeurs des
moyennes ponderees pour les loci et valeurs estimdes de N e m,
nombre de migrants par generation.

LOCUS ALLELES 	 FST(all.) 	 FST(locus)

A
B
C
D
E

A
B
C

A
B
C

A
B
C
D

A
B
C
D
E
F
G
H

A
B
C
D
E
F

Nem

28ME

MDH-1

MDH-2

PGI-1

PGI-2

PGM

0.009
0.010
0.-005
0.008
0.004

0.005
0.004
0.009

0.008
0.009
0.005

0.010
0.011
0.006
0.004

0.006
0.003
0.004
0.004
0.013
0.004
0.004
0.004

0.005
0.011
0.007
0.003
0.003
0.007

0.009

0.006

0.008

0.010

0.005

0.007

41

31

25

50

35
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Tableau 15. (suite). Valeurs calculees de FST pour chacun des alleles,
valeurs des movennes ponderees pour les loci et valeurs
estimees de N e m. hombre de migrants par generation.

LOCUS ALLELES 	 FST(all.) FST(locus) Nem

MPI A 0.009 0.008 31
B 0.013
C 0.004
D 0.007

SDH A 0.013 0.012 21
B 0.015
C 0.004
D 0.003

EST-m A 0.007 0.005 50
B 0.005
C 0.004
D 0.006
E 0.004
F 0.005
G 0.002
H 0.003
I 0.005

EST-f A 0.002 0.002 125
B 0.002
C 0.002
D 0.009
E 0.004

Moyenne sur tous les 	 loci: 0.006 41

Moyenne sur tous les 	 loci
excluant EST -m et 	 EST-f: 0.008 31
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Tableau 16. Comparaison des analyses hierarchiques de differenciation des
echantillons a partir des indices de Wright selon les regions
de 1'OPANO et selon les regions definies d'apres leur
affinite genetique (Cavalli-Sforza et Edwards).

OPANO 	 REGIONS OBSERVEES

Locus Ech-reg
---------------------

Ech-tot
-------------------------------------------------------------------

------
Reg-tot Ech-reg

---------------------------
Ech-tot Reg-tot

ME 0.009 0.004 -0.005 0.000 0.008 0.008
MDH-1 0.003 0.001 -0.002 0.000 0.003 0.003
MDH-2 0.006 0.003 -0.003 0.000 0.006 0.006
PGI-1 0.010 0.005 -0.005 0.010 0.006 -0.005
PGI-2 0.001 0.000 -0.001 0.000 0.001 0.001
PGM 0.004 0.002 -0.002 0.004 0.003 -0.002
MPI 0.007 0.003 -0.003 0.002 0.005 0.003
SDH 0.011 0.007 -0.003 0.011 0.007 -0.004
EST-m 0.000 0.001 0.001 0.000 0.002 0.002
EST-f 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.001

MOY 0.003 0.002 -0.001 0.001 0.003 0.002

Note: Ech-reg: variance correspondant a la differentiation des
echantillons e l'interieur des regions; Ech-tot: variance contenue A
l'interieur des echantillons par rapport a la variance totale de
1'ensemble echantillonne; Ech-reg: variance correspondant A la
differentiation des regions proposees.
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Tableau 17. Frequences movennes conditionnelles, p, calculees pour les
valeurs d'occupition, i, rencontrees au sein des echantillons
et valeurs d'occupation conditionnelle, i/d, par rapport au
nombre total de sites echantillonnes, d.

i 	 p i/d

8 	 .342 1.0

7 	 .016 0.875

5 	 .008 0.625

4 	 .009 0.500

3 	 .007 0.375

2 	 .006 0.250

1 	 .008 0.125
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Figure 5. Position de chacun des individus m&les et femelles
dans 1'espace reduit des composantes 2 et 3 de
l'analyse morphometrique en reseau
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Figure 6. Histogramme des frAquences longueur et composition en
Age des individus mAles et femelles de Newport.
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Figure 7. Histogramme des frAquences longueur et composition en
Age des individus mAles et femelles de La TabatiZre.
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Figure 8. Ordination des coordonnees principales et superposition
de l'arbre de longueur minimum de la matrice des
distances genetiques de Cavalli-Sforza et Edwards
calculee sur 1'ensemble des loci.
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Figure 9. Graphique des frequences conditionnelles moyennes, p,
en fonction de l'occupation relative, i/d.
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